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L1 Protein Alignment

SuperA.con  MFYMMFMLILMSCSHWTITTQPLAAPWLIPRYLPPLHLHCEGPLQPLSR??2222227lil2y2II?ly 27| 58
GroupA3.con MLILHMLLR.LY.QL 13
HPVEl

GroupAd.con MFYMMFMLILMSCSHWTITTQPLAAPWLIPRYLPPLHLHCEGI;IQQPLSRVVLMCLCILGLILNHPLFLVWGP 72
GroupA7.con MCLYTRVLILHYHLLPLYGPL 21
HPVIS 21

GroupA11.con MLVWIHILALILLYLYLLQKPFL 23

HPV34

SuperE. con MTGLQYLFLAMMALTLSILLAQQPPPHSCL 30
HPV41 30

gooobbobdgodgbbobbobdooguoboboggognoboooobbb

alljj[{/esrf.con yhlyl?21h2?2y?y??2?2i?22?1?i?2?2??22VNv??IflQM. a’Persd”vYIITEP’Y)stkvvsTd’?thr 10228

L2 end <-
GrougAl.con M.SVWRPSDNKVYLPPP.PVSKVVSTDEYVQR 30
HPV32 30

HPV42 - : 30

L2 end <-
CHSII‘D({%)AZ.COH MCTLMaGIfiy%LISPEﬂcPdeAVNVsH|FLQM.ALWRSSDNLVYLSPEI;.TPVSKVISTDDYVTR 62

HPV28 c-Y - - 58
HPV10 ---S-F-e-TS-| . . 58
HPV29 E--IFC--mmnm = : 62

ﬁg{}lgf&con YHMYLPPIHILYIFRALIFICCLLMCFFLNWNVYPILFQM ALW%SGDGKVYLPP .TPVSKV?STDRYVQR 82

X06 - \mmeen L 30

L2 end <-
CH5|r30\>1 Ad.con SFLWLHRCHPLFTYLGG||IYCQVmsCGLNDVNVsTISLQM.AIWRPNESKVYLI’GP.TPVSKViSTDVYVTR 142
a . .
HPV27 | . . 142
HPV57

M
S
<
<

-

46

L2 end <
GrougAS.con M. ALWRT'PDSKVYLPP’7 PVSR?VNT?EY?TR 25
HPV26 S T. 30

HPV51 SRS - A emeelon Bl 30

end <
GroupA6.con MML’?MMYIYR’?’V)LHYGL’7IFL’7VGAVNVFPIFLQM AVWRPS?nKVYLPPT.PVSKVvaTDaYVKR 58
HPV30 T T T T M S [ P 37
HPV53 S 1RO 30
HPV56 «-P-----DPP-----C---D ~T-E . S-- 65
HPV66 w-H-----ELH----Y---N -M---D . 64

end <
GrOUfA7.con YHPRPLPLHSILVYM?H?II?GH?II?FL?NVNVFPIFL MAIWRSSDntVYLPPP SVAKVVNTDdYVtr 85
HPV18 e V-1--C--Y--L-- - == 91
HPV45 -A-N--Y--G--I--K ~=-P--S
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

L2 end <-
ﬁlrao\l/;As.con M...WQLNENQVYLPPPTPVATI\éSéITDEYVQR 29

HPV40 - 29

end <
GrOUng.con Mv?il?yiLvI?? vadVNVfHIFIQM S”erseatVYLPPVKVSKVVSTDEYVSR 51
e, QIR TR - :

HPV31 , ,
HPV52 ~-Q--F-—FY--G -V . 56

HPV33 -V . 30
HPV58 --L--CCT-A-LFC -V . 56

RhPV1 Y I 5 1] 30

L2 end <
GrougAlO.con M. ’7WRPSdn’7vYVPPPaPVSKVltTDAYV’)R 27
HPV6b ST N-----VA 29

HPV11 -oom-==-ST---- N----- 29
HPV44 M----E-Q- P
HPV55 .”_--..E.% ................... K- 29
HPV13 - K T- 29
PCPV1 - KL T- 29

L2 end for HPV34 <-
(HBIrDo\lljgfll.con PQLYLYSLLVLYIYMGPILYCILACMSFHANVNVCHIFLQM...Wg:LPTEAKVYLPPV.SVSKVVSTEEYVTR 91
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L1 Protein Alignment

SuperB.con M?222vtfiyllI?f?2?2dan???ni??f?2IQM?a?WI?a?GkvYLPPstPVArvVgsTDeYvar 45
L2 end for HPV12 15, 17, 9, 49 <-
2 end for HPV19, <- <- L2 end for HPV25, 14d, 5
GroupB1.con Mt?vvtﬂ%_Iafa’>danvken|cdfaIQM’>avW’?’>asGKvYLPPstPVArVQsTDequR 56
HPV19 --P--|-T--P---S-S-ENV--YN-L---.---QA 60
HPV25 31
HPV20 31
HPV21 31
HPV14d 31
HPV5 31
HPV36 -1Q V-D.G ~=-HS-N--mmmmmmmmmmmo e I--
HPV47 31
HPV12 31
HPV8 -IT---SS------ --QS-T
HPV24 31
HPV15 31
HPV17 31
HPV37 31
HPV9 31
HPV22 31
HPV23 - TL-LP T 31
HPV38 -LLIPLE-F-YIPVY-GDGANANIYNVF--.TL-LP----|---- E 60
HPV49 -TSL-LP 32
end for HPV4, 65 <-
GrouEBZ.con MFMMTFIYILIFLGDANENGWIFFNVLQM a’JWIst’?GkaLPPs”PVARVL’7TDEYv’7’7 53
HPV. -.SS----T-------AQ------ E----ITG 31
HPV65 —.—S———AK ——————— A —————— E----ITG 31
HPV48 -.-L-SAVP--------A-eeee- R----- E 31
HPV50 -.-H-S--S--L-----T------S-----K 31
HPV60 -L--Q-A-QL-----K------ S-----QP 59
SuperC.con M.A?WQ?gQ.kLYLPP.TPV?KVLCSE?Y?qr 24
end for
Grou:{)CLcon M. ALWQQGQ KLYLPP TPVSKVLCSETYVQR 29
BPVLI e e 29
BPV2 e e B et 29
L2 end for EEPV <- L2 end for DPV <
GroupCz2.con M.AFWQP?Q.?L 25
EEPV
DPV
L2 end for BPV4 <-
Sue/erD.con M.SFWVPNSAKLYLPPPTPVTQFLDTDEFVTR 31
BPV4 - 31
L2 end for HPV41 <- <- L2 end for COPV, CRPV
SuperE.con HSPAMCPTLLLTCIVEVWIMIYILACCAGNVKNA’?’”’?F?M AVWLpankFYLPp QPitkilstdeYV?R 95
HPV41 NVFI---.-----GP-R----- .-~ N-E---R-
COopPV e .--S--V ------- S- 30
CRPV SN, P e T- 30
L2 end for HPVla <- <- L2 end for HPV63
GroupE1.con MYNVFQM AVWLPA NKFYLF’7 QPIT7ILS7D?YV’)R 31
HPVlia e P.----R---T-E--T- 36
HPV63 B et T.----K---S-D--S- 30
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L1 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54
CgPV1

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61
X06

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

TniyYhagssRLItvGhPyf?i?k???2????2k??vPKVSg?QyRVFrv?LPDPNKFglpd?s?ynp?tgRIv 158
6

-Seme-SemmeAceee-KVQ-TN....N-QS ==Y omreeeQuriemmecen P-L---E--eev 9
SR VAR - SS— EG-L---E---- 35
TNYFYHASSSRLL?VGHPYY?1?K?...PN.?TSIPKVSGLQYRVFRVRLPDPNKFTLPETNLYNPETQRMV 93
------------- A---T-K-T..-R 98
Voo S-T-R..-K 98
TNIYYYAG?SRLLTVGHPYfpIPKS...SnnKvDVPKVSAFQYRVFRVRLPDPNKFGLPDARIYNPJAERLY 130
-------- SR S X VA 127
T T-A 127
T 127
-------- [T— e E-- 131
TNL?YYGGSSRL?TVGHPY?222Q?2?2?22?KK?2?IPKVSGYQYRVFRVQLPDPNKFALPDGTLYNPDTERMY 140
B - L------CSL-LDGLQG.--NT 154
SV N— YTV-VN..GAN--AN------- 69
TNVYYHGGSSRLLTVGHPYYSIKK?...sNNkvaVPKVSGYQYRVFHVKLPDPNKFGLPDAILYDPDTQRLL 210
114
G..—~RL 211
S..G--S N 115
TGIYYYAGSSRL?TLGHPYF?IPKT....?2?A?IPKVSA?QYRVFRV?LPDPNKFGLPDP?LYNPDT?RLV 83
------------ I N c T S " Q------E--- 98
------------ [+-emmePres ... STR-Anmrem-Frrmeo-Q N------D--- 98
TsIFYHAGSSRLLaVGHPYYs?sKs?...ntKt?iPKVSA?QYRVFRVRLPDPNKFGLPDIi?NPAQERLY 122
N N ——— I--AG...-S--DV-----F VF--E-mev 106
F F 97
Y Y 133
Y PSFY 132
T212Y?AGSSRLLTVGhPYFkV?p?g..9grkQdiPKVSAYQYRVFRV?LPDPNKFgIPA??IYnPetQRLY 147
-S-F-H-ommee-N--R--A-.-N Q TSI 160
-S-F-H--mmee-N---R-V-N-..A-N--AV. 126
-G-Y-Y .GMN.. 99
-G-Y-Y--T -Ms.. 99
N A Z— ~VN..-—E 99
B S \c ] =SV A— [ S— NTV-D-NS---- 99
TSLYYHAGS?RLLTIGHPYFELKK....PNGD?SVPKVSGHQYRVFRVRLPDPNKFGLSDTSLFNSETQRLV 95
T -y 97
A - 97
TsIYYhAGssRLLaVGhPYfsikk???2n?kk?IVPKVSGLQYRVFRVILPDPNKFGIPDISFYnP?tQRLY 116
N N, P-—-P...-NN-| IH D----- 125
B N ——— YA---...QDSN-IA K D-AS---- 99
NermrmeA=TmmeY -P-. SD-P--IV. E-m- 100
----- YoroemTorme=-NTSSG-G--V IK E--- 128

TnIfYHASSSRLLAVGNPYf?I?kaN.....KTVWPKVSG?QyRVFKvVLPDPNKFALPDtSIfDpTtQRLV 91

TNIYYYAGSTRLLAVGHPYYPIKDTN..GKRKIAVPKVSGLQYRVFRIRLPDPNKFGFPDASFYNPDKERLV 161
. 161
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L1 Protein Alignment

SuperB.con Tniyyha?sdRILtVGhPyf?v????.?2?g?kievPKvSgnQ?RVfRIKIPDPNrFAlaDmsvynpdkeRLV 106
GroupBl.con TniyYHA?sDRLLTVGHPyfnvy??..2?2g?kievPKVSGNQhRVFRIKIPDPNrFALaDMsvynPdkeRLV 120

HPV19 . VA-S-L-I 129

HPV25 ..VQ-S-LQI 100

HPV20 . Q-T--K 100

HPV21 ...VNSA--K 100

HPV14d ...VQSA--K 100

HPV5 ...IN-D-L P 100

HPV36 IT-N-L. 128

HPV47 100

HPV12 100

HPV8 128

HPV24 B N 3 Y/ 100

HPV15 E----- 100

HPV17 . TD-LR---------- Y-A--VT--m-Kmmmmmmaee E----- 100

HPV37 YD-RS...SD-L----------- Y-A--VR-----K---mmmmmaae E----- 100

HPV9 100

HPV22 ----D-RS...SD-A----------- F-A--VTF----K---G--TIHD-ERY--- 100

HPV23 ---F-A--VTF----K------ TI-D---Y--- 100

HPV38 -RS...QD- --Y-S--VTF----K--------- D---Y--- 129

HPV49 --E----- 102

GroupB2.con T’7|thagteRIL|VGhPdev”d??.???????VPKngnQyRVfR’?’PIPDPNkFAIlD’?’??ynsd’)ERLV 107
HPV4 S T--m P-K-V..QEPHKVL------ S-F----FN-----R-----NGF-D--H---- 101

HPV65 —S ——————————— T--mee- P-K-V..QDQHKVL------ S--oee- FY-----R-----NGF-D--H---- 101

HPV48 TIT.... ---V-KNL----K---- 98

HPV50 -DV----RS---------- Y-IE-GG.DIK....-----A-------CE----------- TTL----T---- 98

HPV60 -N-V--T--D-M--------- II-S..GSNN.IT---C----F--M-LLF------- M--RAVF-PER---- 128

SuperC.con  k?IFYH?ETER?LTvGhpyy?v....????2g?kTvPKVS?NQYyRVF?igLPDPNQFALPD??vhnPSKERLV 79
GroupCl.con KSIFYHAETERLLT?GHPYY?V......??G?KTVPKVSANQ?RVFKIQLPDPNQFALPDRTVHNPSKERLV 89
BPV1I e |-----P-......SI-A Y 95

BPV2 e V-----Q-......TV-D F 95

GroupC2.con ?D?FYHGETERMLT?G?????72....2?22?2??T?PKVSPNQYRVFR??LPDPNQFALPDKA???PSKERLV 71
EEPV K-Vemmmmmmeeee V-HPYYEL.... KQSGSGK-I IL MYD 97

DPV R-l----------- S-SILSLE.....VTQKHT-V: VA LHN 96

SuperD.con  TDIFYHTSTDRLLFVGHPYFDL.....KKGDTVVVPKVSGSQFRVFRLKFPDPNKFSFPTQDIYNPEKQRLV 98
BPV4 98

SuperE.con Tn?FyhA?sdRLLtVGHP?yei?????7??2????2?vPKVSpNgyRVFRvrfpdPN?FAFgDK?IfdPekERLV 150
HPV41 -ST-L--AT--------- F-N-TNA..DGKE..V-----S--F-A------N--T---C--S--N-D----- 168

COPV 100

CRPV 97

GroupEl.con TN?FYHATS?RLL?VGHPL?E????2..2??T.?2T?PKVSPN??RVFRVRF?DPNRFAFGDK?IF?PETERLV 82
HPVla --L------ E---L-----F-ISS....NQ-.V-|------ AF------- A--nmene- A--N------- 103

HPV63 e D---I-----Y-VTRA..NDN-.M-V------ QY P D--D 99
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L1 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54
CgPV1

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

WaCvGVEVGRGPLGVG?SGhPI?NKIdDtEns??????7g........2D?R?nvsmDyKQTQLci?GC?P 208

T L-L-m-L APKYVGAGA........-N-Exeeeeeeec=-T- 159
S S TemeoF-Reeeemv 67
WACVGLEVGRGQPLGVG?SGHPLLN?LDDTEN?P?Y??GPG.......TDNRENVSMD?KQTQLCLVGCKP 150
162
162
WACTGVEVGRGGPLGVGLSGHPLYNKL?DTENSNIAHgdig...... QDSRDNISVDNKQTQLCI?GCTP 192
L o K Ve 101
0 S L Veee 101
E P, - 191
N AEN-........-wenen A--Yerrecle- 195
N ANS.......Pcemeneee (oM. 56
WACRGIEVGRGQPLGVGTSGHPLYNRLDDTENTTLLVAES........SDSRDNVSVDYKQTQLLIVGCKP 203
......... 217
WACVGVEVGRGQPLGVGVSGHPYYquDDTENaHtp D?A.......dDGRENISMDYKQTQLFILGCKP 271
B 176
L.-S-. - 273
----------------- [ S -3 \ . N S—————« |

W?CVGVEVGRGQPLG?GLSGHPLFNK?DDTENS??A??NA?........?2D?RDN?SVDNKQTQLCIIGC?P 135
. N— (I L------HL-TV--D 162
162

...eDSRDNiSVDpKQTQLCI?GC?P 176
170

161
197
196
WACVGVEIGRGQPLGVGISGHPIYN?IDDTEnshf?sav?t.......kDSRDNVSVDYKQTQLCIGCVP 208
SV L-A- 224
190
------- VermememenleneeRQe----P-S-TTN.... 162
R-------P-S-NKNP... 163
| VoreeR S-S 163

154

WAC?GLEVGRGQPLGVGiSGHPILNKyDDVENSasyaanPG........QDNRVNVaMDYKQTQLCIVGCAP 154
T V-F
T v

—r

WACAGVEVGRGQPLGIGTSGNPFMNKLEDTENAAKYIGGNIL........ ADSRECMSVDYKQTQLCIVGCKP 225
........ 225
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L1 Protein Alignment

SuperB.con WacrGIEigrGqplGvgstGHPIfNKV?DIEN???y???s??7..2????DdRgntSIDPKQ?QmfiiGC?P 159
DDRgntSFDPKQVQMFiiGC?P 174

GroupBl.con WaCrGIEIgrGaplGvgstGHPIFNKV?DIEN???y???7s??7?

HPV19 T ——— Vememene G----PNS-KGT-T... 192
HPV25 e I- SR G----PNS-KAS-T.... 163
HPV20 N T B Vereee-L G---PNS-KGN-T......... 163
Y7 T — [N v A G----PSS-KTQPNST....... 165
HPV14d : Vv G----PNS-RQQANST.... 165
HPVVS20 SR S— N----GNT-KGTTK...

HPVS e R----Y---K----SNA-ITF-K.

HPV36 B LK----SNS-IKS-K..

HPV47 Y ---K---SNS-ITNK......

HPV12 -Y--IK----SNN-ATGK.........

HPV8 creeSeeeeeeeee Y---K---SNS-TTT-T.........

HPV24 RV —— ) oR— N----PVS-RTQASST.......

HPWS75 e ) SN N-A--PLA-RAQAFST.......--mememene [ 57
HPV15 SR y N K----NSN-QGN-T.........-<-ememememenes WW--V- 163
HPVVS102 S TR, NS R----NSG-QDT-T........oomememememeas VV--A- 55
HPV17 S N § p— LR---NSS-QGG-T......... “W--V- 163
HPV37 S N y p— LR----NSN-QGG-R... WW--V- 163
HPV9 ! s R----SSN-QGTTM......... 163
HPVVS92 (SR y poN— R--—-SGN-QAV-O....... wV-eV- 55
HPV22 S S y p— LH-—-PTERQEGTS......... - 163
HPV23 S N — LR-A--SSERQEGTV.........- =S S T- 163
HPVVS73 -LR-S--SAERLEGTS.........— =3 V--T- 38
HPVVS42 e ForToemenen LR-A--SSERQGDTAA........--M-lc-emmemememens T- 56
HPV38 S S y R R----SSN-QNT-T 192

HPV49 T K---ANN-IVTK......... 165

HPV76 LSE S K--—-ANN-IVT-K... 55
HPV75 ST K----SNN-ITM-K......... 55

GroupB2.con  WKL?GIEIGRGGPLGIGHGHPL?NK?GDtENP?2Y???2222?2,.22?dDnRqdvS?DPKQQ?fIvGC?P 159
HPV4

HPV65 164
HPV48 GE-TK-E--N--M---S-IL-—A- 162
HPV50 ~  —-Ver-VereeeV-SemeeFesVerenSFLo, GP-EK-E--NL-l--—-LL----K- 162
HPV60 NN Se-e-F--Y------AA-PLKQNNG......---M---M---M-L--—K- 194

SuperC.con  WaV?GVQVSRGQPLGGtVIGH??fN?IIDAENV??KVtaQ?........ TDDRKQtG?DaKQQQILILGCTP 135

GroupCl.con W?VIGVQVSRGQPLGGTVTGHPTFNALLDAENVNRKVT?QT........ TDDRKQTGLDAKQQQILLLGCTP 151
BPV1 -P T 159
BPV2 -A A 159

GroupC2.con WAVVGVQVSRGQPLGG?V?GHSY?NT??DAENVSKKV?AQG........ TDDRKQ?GMD?KQQQ?L?LGCTP 125

EEPV 161

DPV 160

SuperD.con ~ WAVRGIEICRGQPLGVGVTGHPSFNKFKDAENLNQNSDQKE......... DDRVNVCMDPKQVQLFIVGCVP 161
BPV4 e 161

SuperE.con ngRGlElgRGQPLGlgthnP’>fnkdeaENP”’)y’?n’)ha .2?2?2?2?2?DsR?n?afDpKQtQmMf??Gc?P 203

HPV41 |- VS--memeeee- [ YNGI-KNN...ITDQGS---LS]I-------- LLIV-AK- 237

CcCorPv - L--mmmemeee S---H-T-DRYN-V---NKNLAG-G......GGT---V-MGL-------- MI--K- 166

CRPV -C-----VN------ VS--mee |- V---TK-Y-N--......DQQ-Y-KSM------ V-LLML--V- 163

GroupEl.con WGLRGIEIGRGQPLG?GI?G?PLLN??DDAENP??Y?NTHA....... ?GD?RQN?AFDAKQTQMFL?GCTP 135
HPVlia e |--T-H----KL------ TN-I----....... N--S---T----------- V---- 168

HPV63 e V--S-N----RF------ SR-N----....... T--N---V---memeeeem I---- 164
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L1 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

PIGEhWgkGt?C???????..gdCPpLel?ns?igDGDMvdtGfGamdF??LQ?nksdVPIDic?s?cKYPD 263

------ A~-NL-TPNTLAA.. V--Y l-eemeneKT--TSw-E-e-VAT |- 229
AIGEHWGKG?AC..??QSN..GDCPPLEL?NS?IQDGDM?DVGFGA?DF?ALQ?SKAEVPLDI?NSI?KYPD 207
A--..SA--.. (o VS SNy I Sk, H. M---S-- 230
--------- 3 S 5 S SRV AN T N VA, S X 10
PMGEhWGKGTpC????2222..GDCPPLELIT?plgDGDMVDTGYGAMDF?aLQ?NKSDVPIDICQStCKYPD 252
------------ KQNA.SP.. A GN--S T 260
weee-RQNT.QQ.. A Feree-AV--A 260
weere-RNPP.AQ.. s § Y 260
---------- V-ARTSSAA.. M-TH-E A---V. 265
we-Y-----—-ARTNTTP.. M-SY T-—F (- 126
PIGEHWTKGTACANPAPRP.. TDCPPLEFTNTTIQDGDMVETGYGAIDFAALQENKSEVPLDICTTICKYPD 273
. 287
pIGEHWSKGTTCNGSS.Aa..GDCPPLQFTNITIEDGDMVETGFGALDFAILQSNKSDVPLDICTN?CKYPD 339
g p— 245
s s R V- 342
Se-.-V.. A (- 246
P?GEHWGIGT?CKNT??22..GDCPPLEL?SS?1?DGDMIDTGFGAMDF?ALQATKSDVP?DISQS?CKYPD 193
B l---QTQR.. I--I-E T [ 232
ST T----PVPP.. V--V-Q A [ — 232
AIGEHWIKG?2C?Stp?tt. GDCPPL?L?N?PleDGDMVDIGFGAMAFK?LQESK??VPLDIVQSTCKYPD 236
------ A--TA-R-A-PAQ. .-----E-V-S-Qumrorcloememee-Tore-SD e Sreemenee 240
231
. 267
~Le-e-e-AV-K---GN-. ------A-V-T L--AE 266
AIGEHWaKG?aCKp??v??..GDCPPLELVNTpieDGDM?DTGYGAMDFstLQ?tKSEVPLDICQSICKYPD 271
--------- T---SRPLSQ. -------K--VL----V/ D--C 294
--------- TL--AQLQP. .---emem-KclemenecVV D--C 260
------ G--K----NN-ST.. [ GA--E 232
------- KS---SN-QP.. Q-1 E Ve-ee 233
Me-e--K--STQQ.... Y. N— R--E VA 231
------ T--T-—TT-VQ.. [ v KL--DN 233
PIGEYWG?GTPCNAS?V??..GDCPVLELK?EVI?DGDMVD?GFGAMDFASLQANKSDVPLDLCTSISKYPD 217
M-------K-SP.. Se-Eermn-A 231
K-----R-TL.. To-Q-me-T 231
PIGEHWGKG?pC?nna???..gdCPpLel ?NsvigDGDMVATGIGaMDF?tLQanKSdVPIDIC?S?CKYPD 238
--------- S--T-V-UNP.. I-T H TeeoeeeEecLen-Teleee 259
--------- T--NA-QVKA. -E------L-T-L T LSl 233
~-S--S-—-ITP.. K TA--DT--N--L---N-l-—--- 234
S, S NS¢ V] YRS o W E——— Cor-Neen-Smememens S-Vornen 262
Teeee-VA-T-A-PAN.. -------|-TI-E C--K G-T-mv 233
TeeeeVA-N---AAT.. -emene-Fo-E C--G N-T----- 259
VereaeN=-TTG-A...---A-=-V Y-----NA 3 V- 230
PLGEHWGKGKC?nvsVq?..GDCPPLELitSVIgDGDMVDTGFGAMNFAeLQ?NKSDVPIDICtatCKYPD 221
------------ T-TP--A.. D--Teeeel -G Tomeee 229
D--T GTV--- 230
E P 230
E P 230
s s Sp— 230
v D--Q--S 230
PLGEHWGTGTPCGTQ..NA..GECPPLELKNTTIQDGDMIDVGFGAMDFKALQANKSDVPIDISNTICKYPD 293
293
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L1 Protein Alignment

SuperB.con c?GehWdka?pC????????.9g?cPPieLkntvledGdM?DiGfGn?Nfk?Lg?nrsdvsldivhe?ckyPD 214

GroupBl.con C?GehWdka??C????????.9?CPPieLkntvledGDM?DIGfGNINnk?Ls?nrsDVSIDiVnetCKYPD 230
HPV19 B LP-AEQDIPQ..-S-------S-------A---Y --L-F-A-QQ------------=----- 262

HPV25 B LP-DDGNIQQ..-S------|-S-------A---Y --L-F-A-QQ--A----- - 233

HPV20 -L-----R-LP-ADDVPNP..-S---------A-Q----A---Y --L-F-A-QE--A--------==-=--- 233

HPV21 -L----ee- IP-ATDNPPP..-S------|-SA-Q----A---Y--L-F-A-QQ------ 235

HPV14d -M-----R-LP-VEDKPPP. .-S---rnmememenen YNSVAR .\ o] SS— 235
HPVVS20 <l--=----PA-VNDIQQ...-S-----V=-Y-QG---A-=-Y--L-F-A-QQ------e-D-l-- 124
HPV5 <l-e-=--VP-AENDQQT. .-L------- Y-Q---Acme--M-F-A-QDS--memememenen 233
HPV36 261
HPV47 231
HPV12 233
HPV8 <l--=-E=-IP-AEDQQQ..-L--rmrmemememees Aceeee-M-F-T-QQ---rmmemene 260
HPV24 -|---EV-ER-AGDNNDA. .-R---K-V-S--Q----A-=-Y --L-FRT-QQS-+----nernenn 235
HPVVS75 ~l--=--VGER-AGANNEN. .-R----K-V-S--Q---Ax--Y--L-FRT-QE ---n-s-nemememen 127
HPV15 ~L-----R-LV-ESERNNQA -K---L<-ememememe S YNV | S—— 234
HPVVS102 ~L------PV-DSDKNNQA..-K---L--R--s-en- [S— VAR, S 126
HPV17 <l--=--R-PV-ENEQNNQT.-L---L---enemenen VAR VAN - S 234
HPV37 -M-------PV-ASEENNQT.-Q---L F V--T-K [ 234
HPV9 ~L----KV-EKDANNQL.-L-----R F E--F-K D 234
HPVVS92 M-------KV-ESEANNQQ.-L SeeenF A--Y-K VA 126
HPV22 -L--Y----PV-EDAGSQV..-L--L----G-----F T-F (- 233
HPV23 -L--Y--T-PV-KDAGSQL..-L--L---S------F T-F [ 233
HPVVS73 -L-RY--T-PV-KDAGSQL. -L---L----S-eremeFemmrmemees g g A B 108
HPVVS42 -L--Y--Q-PV-KDAGNQM. .-L---L----S-ene-F T-F [ 126
HPV38 -L--Y----PV-DNAGDQT. -L---L---S------F T-F 262
HPV49 -M--Y--A-KP-DADAGQ...-K---L--I-S--Q---- T--V Dl----- 234
HPV76 -l-----A-KP-DADRGYV...-K---L--V. Vi T--A-K Nl---- 124
HPV75 -l-----A-KP-DADKGD...-K---L--V. v T--A-K ] — 124

GroupB2.con A?GEhWD?AePC??p?p??..G?cPPI?LvnsylgDGdMcDiGFGaaNF??LgqDksgvPLd????ickwPD 214

HPV4 ST S 20N Yo JU o NS i —_ F--KA--A---SA---VIATV----- 234
HPV65 clee-Ko--AS-V-QP. .-D----E--T-ErmrmememeFe-KAcrme--SA--VVATM---- 234
HPV48 ~T--Y--L-K--NDLEN....-AA---Q-=-TV=--r-Grmemenmen PK-M--RA---ELIDS-Sl--- 230
HPV50 -V--Y=-L----DKNSLNN. .-K+---Q-r-rmemenen G-----N---PK---RA-----IVDS-SL--- 232
HPV60 “Temeenl-Koe. D-A-AK. .-S---K-TQ-l----E-r-Too-Neoe T Eeemmemen ITNE--Y-- 263

SuperC.con  A?GEYWTtARPCVTDR?en..G?CPP?ELKnkhIEDGDMM?IGFGAANFKeINA?KSDLPLDI?nelCLYPD 198
GroupCl.con AEGEYWTTARPCVTDRLEN..GACPPLELKNKHIEDGDMMEIGFGAA?FK??NASKSDLPLDIQNEICLYPD 218

BPV1 . N--El 229
BPV2 . D--TL 229
GroupC2.con AIGEYWT?ARPCVTDRP??..GSCPPIELK???IEDGDMMDIGFGAANFKELNATKSDLPLDIA??ICLYPD 187
EEPV T ET.. NKP KD------ 231
DPV e K DA.. LSF NS------ 230
SuperD.con CDGEHWDKAQACEPQGP .GDCPPIELKNTKIQDGEMCDTGFGNMNFAALQASKSGAPLDIVDQIVKYPD 229
BPV4 229
SuperE.con A?GEhW??a??C?g???????9dCPpiel?ntvIEDgDM?dIGfGamdf??LQ??ksdvPIdiv?s?cKYPD 254
HPV41 -K--Y-DV-AT-ENPPLTKADDK--AL--KSSY---A--S---L-NLN-ST--RN---A-----D-|----- 309
COPV -L----SLTRW-T-QVHTA..-Q------ R--T------ Vommemeeem KA--HY--G--I---N-A----- 236
CRPV -T----AQ-KQ-AEDPPQQ..T------- Vemmmmeeam CE------- HKT--ASL-E---ELAQ-IS---- 233
GroupEl.con A?GEHW????RC?G?Q?7?L..GDCP???????VIEDGDM?DIG?GAMDF??LQ??K?D?PLD?????CKYPD 176
HPVl1a -S----TS.S--P-E-VK-..----RVQMIES------- M---F-----AA--QD-S-V---VVQAT----- 237
HPV63 -T----SIAR--A-T-FQ-..----PIELVNT------- F---L-----GS--AN-A-A---IAGTV----- 234
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L1 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

YI?MaadpY GdsmfF?IRrEQmFaRHffNrag?vG???p?dlyikg?..........22222r?2?2?2?2s??y? 305
--K---EA----L--Y=--mmees V--ML----TM-EPV-N-----K.....c.couen SSGNLD-SI-A 286
YLKMSAEAYGD?MFFFLRREQMFVRHLFNRAG??GEPVP???Y?KA?.......... N?ASGR?NL?SSIYY 258
N TL-----EDM-I--S.......... -G----N--A----- 292
S Al-----DEL-T--A.......... -N----H--G----- 292
YLGMAAePYGDSMFFyLRrEQLFARHFfNRAg?vGD?iPd?lylKg?..........22?22Gr???GSAvYs 303
K L----MA--TV--A--|--D.......... SQSG--DKI-----C 322
K VA--T--ET--I--Q........... 320
SA---A---TFI--SN 319
—————— D--------Femmmoeeme e Ve K- SN 324
—————— D--------F----------------D---K--ES-----S 185
YLQMAAEPYGDCMFFCLRREQMFARHFFNRQGVMGEALPDSYYLKGA............. NDKAAPGSYIYS 332
......................... 346
YLKMAAePYGDSMFFSLRREQMFTRHFFNrgGkMGDt|PDELY|KSt .............. tv?tPGShVYT 396
Lommmmmmm e e S-P---oeee- 303
A ~ISD------- 400
—————— D-----mmmmmmmmemmee e - G- AL V--S L -Q----Y--- 304
YLKMSADTYGNSMFF?LRREQ?FARH?YNK???2VG??IP??2?YIKG?............ ??GR?P??S?IYS 235
——————————————— F-----L----F---AGA--DA--TTL----A............ES--E-PT-S--- 292
——————————————— H-----]----Y---LVG--ED--NDY----S............GN--D-|E-Y--- 292
YLKMSADAYGDSMWFYLRREQLFaRHYFNRAG??GE?iP?dLYiKGs NgRAPPPSSVYV 291
——————————————————————— T--F-----VI--E--N
YLQMSADvYGDSMFFCLRrEQIFARHFWNRgGm’PGDUP’?’)LYIKGT ............ ?.2dira?Pgs?vYs 325
P
K
A V
YLGMAAEPYGNSLFFFLRREQMFVRHFFNRAGTTGDSVP?DLYITG?............. S?R??IAGSIYY 271
N S -N-AS------- 290
T--- T -G-TP------- 290
YIkM?sePYGDsLFFyLRREQMFVRHfFNRaGt?Ge?VPdDLYIkG?........... ?sg?ta?l?ss?ff 290
318
290
293
N--N--TVQ--A-- 323
292
318
289
YLQMAADPYGDRLFFyLRKEQMFARHFFNRAGtVGE?’)p’)dL?vKg ............. ?22?2r2tv??sIYf 270
E---PV-DT-ll--............. SGN-TS-GS---V 288
PV-D--L--...cceue. GNN-SS-AS---V 289
DVSQ--VI-S.............. ASKN--PNA--- 288
DI-Q--VF--. ...ATKS--PNA--- 288
S---QI-AE-Y--- ....SN...-LSN---Y 286
S QI-E--L-.oe TTS-A--SST--- 289
YLGMAADPYGDSMWFYIRREQMFVRHLFNRAGTVGDAIPDDLMIKG............. TGNTASPSSCVFY 352

.......................... 352
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L1 Protein Alignment

SuperB.con fLkM?nDvYGDscFFyarrEqcYaRHffvrgG??Gd?iP???2v???2??2?n??y?pa???q?9???Igns?Yf 262
GroupBl.con FLKM?NDvYGDsCFFyaRREqQCYARHfVRGG?vGD?iPd??v?q????n?yylpa???q?9???Ilgns?Yf 283

HPV19 ---Q KT--D--AGQIDEGSMK-T--I-PNNS-Q-YTN---AM-- 334

HPV25 ---Q KT--D--AGQIDEGSMK-AF-I-PNSS-A-YNN----M-- 305

HPV20 ---Q KT--D--AGQIDEGSMK-AF-I-PVNN-A-.NN----M-- 304

HPV21 ---Q KT--D--AGQIDEGSMK-A--I-PMND-A-.YKI---M-- 306

HPV14d ---Q KT--D--AAQ-DEGSLK-V--I-PMTN-P-.NNI--AM-- 306
HPVVS20 -R-Q------ Anemmmme e KP--D--GAQIDAGSHK-E--IQ-ASD-S-.NS----M-- 195

HPV5 B O L KT--D--RAQIDNGTYK-QF-I-GADG-A-.KTI---M-- 304

HPV36 ----Q------ Anmnmmmmm e KT--D---ARIDNGTFK-QFFI-GADG-D-.KTI--AM-Y 332

HPV47 O A--- --KT--D--GAQ-GNGNMK-QF-I-GATG-A-.STI--AM-- 302
HPV12 ----Q------ A--- --KT--D---AQIDDGNMK-Q--I-GAQD-S-.KDI--AM-- 304

HPV8 - Q------ Anmmmemee e KT--D--AAQIDDGMMK-Q--I-GGQD-S-.KDI--AM-- 331
HPV24 ---Q F KP--D--GEQIDAGTYK-DF-I--ATG-T-.KNI---M-- 306
HPVVS75 - Q- - Femmmmmmmmeeee- KA--D--GAQIDAGTYK-DF-I-GASG-T-.KNI---M-- 198

HPV15 -T-A------ A---Fmeeeeee- Y-----A---AL--AA-N-D...HNF----QST-Q-.NN-A--T-- 302
HPVVS102 -T-A--mmmmeee e YY----V---A---EA-N-D...KNFV---QGT-Q-.KDIAS-I-- 194

HPV17 --S-A------A---F---------Y -----N---AV--GS-N-D...HKF----QTG-Q-.RT----T-- 302

HPV37 --T-A------A---F----------Y -----N---A---GT-N-D...HK-----KSD-Q-.YL----T-- 302

HPV9 --T-A------A---F----------Y Y ----S---AV--GA-N-D...HNFF---KSD-Q-.RTIA--T-Y 302
HPVVS92 --T-A------A---F-- --Y-----N---A---GA-Q-D...HN-----QNA-Q-.HT----I-Y 194

HPV22 --T-S--mmmmee C--mmmmeeem N-----L---A---DA-Q-D...HK-----...AS-. TA-E--T-- 298

HPV23 --T-S------ A---C-mmmmeee- Y-----V---A---GA-Q-D...HK-----...DQ-.NT-E--L-- 298

HPVVS73 -T-S--mmmmeeem F----R-----Y-----A---L---AT-N-D...HK-----NPP....AT-E--T-- 173

HPVVS42 V---S---GA-Q-S...-K---AS....A-NNS-E--T-- 191

HPV38 Y-----A---A---GT-N-N...HN-----KNG-G-.RT----T-- 330

HPV49 ----N---A--NTA-G-D...-N-I---ASQ-A-.NT--S-I-- 302

HPV76 A B N---A---AA-G-D...-NFV---AVG-A-.NT--S-|-V 192

HPV75 A S B e N---R--NAA-G-D...-NFM---AAG-A-.NT----|-V 192

GroupB2.con fLKMtKDiYGDsVFFfgkrEQIYaRH?FvraG?mGd?IP????v???7?....y???aq????q??1G???Yf 259
HPV4 ---G L----R F-----T---A--EPFEATSD.....-FIG--NQQD-YT--PHI-V 301

HPV65 ----S--V----L--Y-R--------F-----A---A--EPFE-KTD.....-WIP--EGQD-NT--PHI-I 301

HPV48 s C----L-A---Q--EPI-TENG-YYI.....TPDS-DQNNRSSH--SSV-- 297

HPV50 L------ V---H---YA-Q------- L-TH--PI-EPI-NVSG-YNYA....VNPNQPEQNRRTNI-SYL-- 300
HPV60 L--mmmemeee A-enmeee- |-S--Y---G-ID--S--DSG.......... -YLAP-TDKP-NN--GYS-- 325
SuperC.con  YLKM?E?AAGNSMFFFARKEQVYVRHIWtrgG??KEaPpe??yLK??............ ?2G??tIK?PSV?F 245
GroupCl.con YLKMAEDAAGNSMFFFARKEQVYVRHIWTRGGSEKEAP??DFYLKN?............ ?G??TLKIPSVHF 272
BPV1 289

BPV2 289

GroupC2.con YLKMTEEAAGNSMFFFARKEQVYVRHIW???GTDKE?PPEAY?LKP?............ ?G????KMPSVfF 236
EEPV 291

RPV e 5
DPV 289

L3 start for BPV4 ->
SuperD.con FLKMGNDPYGNSMFFYAKREQMYVRHLWARAGRVGDDIPTGESGSPY......... FLPATGRGPLPSSVYI 292

BPV4 292
SuperE.con YIkM??e?yGdsmFFfaRREgmYaRH?f?raG?????7e??7p?s?y??.......22?2?27e?7n??iaTdnYf 294
HPV41 --Q-IE-L---H---YV---AL----IMQH--KM.DA-QF-T-L-ID....... SSVEG-KL-SLQR--R-- 373
COPV ----AN-P---RC---V----L----IMS-S-TQGLEPVPKDTYATR............. ED-.N-G-T--- 294
CRPV ----QKDQF------ Y--neeeeee- F-S---GDKENVKSRAYIKRT......... QMQGEA-AN------ C 296
GroupEl.con YI?M??E??GNS?FFFARREQMY?RH?FT??G?V??KE?VP?S?Y?......... ?A?AE?P??T?AT?NY? 214
HPVla --R-NH-AY---M---------- T--F--RG-S-GD--A--Q-L-L......... T-D--.-RT-L--T--V 299
HPV63 --K-GQ-VH---L---------- L--V--HA-I-SE--K--T-A-I......... A-K--Q-QN-I--D--F 297
Unclass.con EP.VPETVPIA............... SREQIEKNNSAYM 23
FPV1 e s 23
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L1 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

ptPSGvatSeaQIFNprWIqrAQGhNNGiCWquIFvTvVDTTrsTNmtIca....?t??????????.y 361

A Y-l Q V-L —-..TASTQDS....F 348
PTPSGSMVTSDAQ?FNKPYWLQQAQGHNNGICWGNQZFLTVVDTTRSTNMT?CA. . T?T22.0T...Y 314
. Vv Ve-...-V-TE.-....- 354
L L L-...-A-SG.-....- 354
PTPSGSMvtSEaQIFNKpYWerAQGhNNGICWANQIFVTWDTTRSTNMtLCv stess.?aT?2..Y 365
T crTeiomm 384
IS corDemioes 382
PS-A-P-T.. 383
J----QQ V-L S——A....T———Q.PL T.- 388
------------- J---S---QQ---Q--- 215
PTPSGSMVSSDSQLFNKPYWLQRAQGHNNGICWFNELFVTWDTTRSTNLTICT ATSPP.VSE...Y 395
-------- s 409
STPSGSMVSSEQQLFNKPYWLRRAQGHNNGMCWGNRIFLTVVDTTRSTNVSLCA...te?sd.?TN...Y 457
v e 365
AV--N--..- 463
VTTE..--..- 366
ATPSGSM?TSD?Q?FNKPYWL?RAQGHNNGICW?NQLF?TCVDTTRSTNLTIST....2?AA?.2S?2..F 287
VerALeee-Q G-V ..LS-SA-TP..- 356
[N — N--I ..AT- V-PT.- 355
ATPSGSMITSEAQLFNKPYWLQRAQGHNNGICWGNQ?FVTVVDTTR?TNMTisa....2(ql.s2....Y 349
v Vv Neweemo o ToeeToe 361
N--L Ne--L-.. T=-SM.-T...- 352
L Se-T..A-EQ--K...- 388
Vv S----N-....AKS—-TK....- 387
PSPSGSMVtSDSQLFNKPYWLHKAQGhNNGICWHNQLFITVVDTTISTN?t?a... stes?.?2P??...Y 383
------ | VereeeVermeePoeLAIC-.. -Q-P.V-GQ...- 417
------ [ v L--C-...-QNP.V-ST..- 385
F--ST...-I-S.I-ST..- 355
s F--ST..T-—AV-Nl..- 356
s [ F--S-...C-TAI-AV..- 354
------ Vi L LSVC-...--T-S.I-NV...- 356
STPSGSLVTSDSQIFNKPLWIQKAQGHNNGICFGNQLFVTWDTTRSTNLTLCA ATQSP.TPTP..Y 335
--------- - 354
--------- - 354
PTPSGSMVTSdaQIFNKPYWIQrAQGHNNGICWgNQIFVTVVDTTRSTNMICa....2v?22.22T2..y 347
[ S--...AISTS.ET-..- 381
[ s SV-S...A-SSS.DS-..- 353
[S— SV--...AIANSDT-..F 356
ES ..E-KK.ES-...- 385
ES Vi T..Q-TS.DS-...- 354
------ I--ES T..E-TK.EG-..- 380
K V-L ...STASTVT-P..- 353
NTPSGSLVSSEAQLFNKPYWLGKAQGHNNGICWGNALFVTVVDTTRSTNMTZCA. ..aliss.ps?T...Y 332
350
H H - 351
y p— 352
----------- T--eeF--R 352
H 350
H T Ve-...SoA-m 353
PTPSGSMVSSDAQIFNKPYWLQKAQGQNNGICWHNQLFLTWDTTRSTNFSVCV GT.QS.TSTTAP.Y 417
R ¥
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L1 Protein Alignment

SuperB.con pTvSGSIvssdaQLFNRPfWIgRAQGhNNgI?W?Ng?FVTVWDNTINtNfsISV????2?5??2?22?2?222?2?2?Y 315
GroupBl.con PTvSGSLVssDaQLFNRPFWLGRAQGhNNGIIW?NQMFVTVVDNTRNTNFSISV....?2s??2.2?22?2i??Y 339

HPV19 C-F--L ....N-DGT.DVAK-AD- 401

HPV25 C-F--L I....N DGT.DVSK-TD- 372

HPV20 C-F--L ....H-ENT.DVSK-QN- 371

HPV21 C-F--L ....NPENA.DVSK-EN- 373

HPV14d C-F--L ....S-ENT.EVSK-DN- 373

HPVVS20 B e L Q--- 225
HPV5 A----| ....YNQAG.ALKDVAD- 371

HPV36 A----I I....YNNNG.ALKD-ND- 399

HPV47 A ....Y-QAG.DIKD-QD- 369

HPV12 A I....Y-DNQ.NVHD-PN- 371

HPV8 A ....YTENG.ELKN-TD- 398

HPV24 C-A--L-1 ....YTENG.KVTD-NE- 373

HPVVS75 228
HPV1S TR G |- A== T TSDG...NA-NE- 366

HPVVS102 224
HPV17 -TEA...GAVTE- 366

HPV37 ...-TDN...GEVTE- 366

HPV9 -TEA...AQTEE- 366

HPVVS92 224
HPV22 T K N Anmmmmmmeeee L ASDG....TTVN- 361

HPV23 T--S K N y e N TNDS....SLEK- 361

HPVVS73 A K--menee 203
HPVVS42 T K 221
HPV38 T G A -TEN...GGAQE- 394

HPV49 T C-E--L-I--A--------T-..... -TDG...QTPTE- 366

HPV76 T 222
HPV75 T 220
GroupB2.con "TPSGSI”SS”SQLFNRF’YWI’?RAQGINNgICWquIFVT’7VDNThNthtISV’?’)'?”k’)'?”a????????Y 311
HPV4 G V--E N D ...-SDG-.NDNYQ..- 366

HPV65 G V--E N D L ...-TEA-.DESYK..- 366

HPV48 Temmmmn NT-D---------- R--=-memmmmeee E--I-VF-----V------ KNDKTALTENYIDNGYK- 369

HPV50 Temmmmn NT-S--------- IR--~---- C-----EV---VF---R-I--N---KKDVNPLDPLNVASSYM- 372
HPV60 P-----VA--DN H----A |-l----R---LS---...Y-QDA-.IDNRYK.- 392

SuperC.con gsPSGSLVSTDgQIFNRPYWIFRAQGMNNGicWnn?If?TVGDNTRGHLLLItV....p??g?.?2?pLtE.Y 304
GroupCl.con GSPSGSLVSTDNQIFNRPYWLFRAQGMNNGIAWNNLLFLTVGDNTRGTNL?ISV....A?DG?...7L?E.Y 331

BPV1 T---....-S--T..P-T-.- 353
BPV2 S---....-A--N...A-S- - 353
GroupC2.con ?vPSGSLVSTDGQLFNRPYWIFRAQGMNNGICW?n?lfvTVGDNTRGITLTITV....P??g?.??PLTE.Y 294
EEPV G L-Q e TS-S.m-- - 355
RPV P ...mSG-K.KS----.- 65
DPV AS IL V--N-T S------ ...-NNDE...----.- 353
SuperD.con GSPSGSLVSSDQQIYNRPFWIQRAQGSNNGMCWNNELFVTAVDSTRGTNFSISV .HTTDP.EVKPQETY 359
BPVA e 359
SuperE.con 2tPSGSIVssd?QIFNRpyWIQrsQG?NNGicW?NgIFVTWDNTRGT?I?i??....22??2?2.2?22?2.2y 341
HPV41 M ATEQ F H----L-H-EA---L--T----NFT-SV....PEGDA.SS.....- 435
COPV S-oemeeee- EG-------- [-----K----A-G----L--------- P-T-NI....GQQDK.PEEGN..- 359
CRPV e S-V---A----KA--M---V--D--|----------- I-SLVT....KSKEQ.IKKT..HG 361
GroupEl.con ??PSGS?VSSDVQ?FNR?YWLQR?QGQNNGICWRN?LF?TV?DNTRGT???1?72....2N?A?.2??....Y 257
HPVla GT----M------ L---S-----C----------- Q--I--G------ SLS-SM....K-N-S.TT.....- 361
HPV63 VA----L------ |---P-----S--omeeeeo- E--V--A------ TMN-NV....L-K-T.PET....- 360
Unclass.con ACPSGSVITSDTNLFNRSYW......TNNGILWNENLFVTVLDNSRNVIMKISS....LAEGAQENNATV.Y 84
FPV1I e - 84
l1-L1-13
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L1 Protein Alignment

SuperA.con ??2??fkeylRH?EEyYdIQFiIFQLCkitLtaevMaYiH?Mn??iLedWnfgl?pPps?sLedtYRfv?.s?Ai 420

HPV54 NNSD-R--I--V T-----D G--PT IT--ATS Q.-Q-- 419

GroupAl.con ???NFKEYLRHAEEYD?QFIFQLCKITL?VEVMSYIH?MNP?IL??WNVGVAPPPSGTLEDSYR?VQ.S?Al 374
HPV32 KST | S T---D--DD F--.-Q-- 425

HPV42 TAA V T N---N--EE----------nmmmm- Y--.-E-- 425

GroupA2.con DAthKEYLRHGEEYDLQFIFQLCKVTLTP”IMAYLHTMNssLLEDWN FGLTLPPSTSLEDTYRFI?.SSAI 434
HPV3 T T 455

HPV28 --S D N IS.---- 453

HPV10 D S.---- 454

HPV29 - E A VT.---- 459

GroupA3.con KATSFREYLRHTEEFDLQFIFQLCKIHLTPEIMAYLHNMNKALLDDWNFGVVPPPSTSLEDTYRFLQ.SRAI 466
HPV61 480

GroupAd.con KAINFKEYLRHMEEYDLQFIFQLCKITLTPEIMAYIHNMDpgLLEDWNFGVPPPPSASLQDTYRYLQ.SQAI 528
HPV2a 436

HPV27 534

HPV57 --S-Y AR 437

GroupA5.con ?PS??KQ?IRHGEEYELQFIFQLCKITLTT?VMAY?H?M???ILE?WNFGLTLPP?ASLEDAYRF??.N?AT 343
HPV26 K--DY--Fmnmmmmmmmmmcmeoeee D----I-L-NAS---D--------- SR IK.-S-- 427

HPV51 T--NF--Y-mmmmmmmmmmmeeoeee E----L-T-DPT---Q--------- S VR.-A-- 426

GroupA6.con ’>’>rqI'>QY’>RHvEEYELQFVFQLCKI7L5AEVMAYLH7M NstLLedWNIGLSPPVATSLEDKYRYVk.StAl 414
HPV30 NSS--K--V--mmmmmmmmeneaan S----T----- T G A ~L-- 432

HPV53 NSK--K--V--A S T ~A-- 423

HPV56 DA-K-N--L T N--AN R.---- 459

HPV66 DA-E-N--L T-T N--N---D I-.---- 458

GroupA7.con dpthKeY”RHVEEyDLQFIFQLCtlTLt”dVMsYIHtMNssILe’PWNng?PPP"aSLVDTYR’V?Q SaAi 447
HPV18 -A----Q-S 488

HPV45 e Q-S 456

HPV39 --S-----T 426

HPV6BME180  --N-----| . 427

HPV70 S T A---A------ PA--VN--|--T---S-------- YL-.---- 425

HPV59 T--S----A-----F----meoo- K----TE------ N--TT---D-----T---T-------- FV-.---V 427

GroupA8.con ?NS?FKEYLRHGEEFDLQFIFQLCVITLNAEVMTYIHAMD??LL?DWNFKI?PPASA?LEDTYRFLT.NKAI 399
HPV7 D--K SS--D G-----T 425

HPV40 N--N PT--E------ A-----S-mmeeee- 425

GroupA9.con  kn?nFKEYIRHgEEYDLQFIFQLCKITLtadvMtYIHsMn??ILEDWnFGLtpPPsgsLeDTYRfVT.sgAi 415

HPV16 -T ST Q---G-T--------- 451

HPV35h -D PS 424

HPV31 -SS F S--| PA 427

HPV52 --E F K-DAT-----Q-------- A-mnnmmeee- 456

HPV33 B |-V Vo--aVeme B e A--PD-----Q-- . 425

HPV58 --D-----V--V--oo- Vomnomnen- El-----T-DSN-----Q-------- A--Q------- 451

RhPV1 N-ES------- Y V--NTE--A-----DAS Q Q ~A-- 424

GroupA10.con t?seYKqYMRHVEEfDLQFiIFQLCsItLtAEVMaYiHTMNp??LEdWNFGLSPPPNGTLEDtYRYVQ.SQAI 400
HPV6b -N-D--E Y S SV 421

HPV11 -N-D--E S SV 422

HPV44 -SEQ M 423

HPV55 NST M 423

HPV13 KAT----mmmmmmmeeeeea T-K------ S T 421

PCPV1 -A K TV--E 424

GroupAll.con ANSNFKEYLRHAEEYDLQFVFQLCKINLTTDVMTYIHSMSSSILEQWNFGLTPPPSGTLEETYRYVT.SQAI 488
HPV34 488

l1-L1-14
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L1 Protein Alignment

SuperB.con ???7?freyIRHVEEye?slilgLCkvpLkaevlaginaMns?iLe?WQLgfVPtpdnpihdtYRyi?.S?AT 377
GroupB1.con ’Ps’>°frEyIRHVEEYe|SIILQLCkvPLkaevLaQINAMNs’?lLE?WQLGFVPthnplhthRY|’> S?AT 403

HPV19 N-AN-K | N---E------- A ----- Q------ D.-L-- 472
HPV25 N-QK-T L | N---E A---S-Q D.-L-- 443
HPV20 D-QK-Q T N B S N.-A-- 442
HPV21 KAES-Q L T AN---E--- 444
HPV14d T-QK-Q---------- Y I--T N---E 444
HPV5 NADQ----Q Q SL--D 442
HPV36 TAEQ----Q SL--D 470
HPV47 NADN----Q V SL--E 440
HPV12 D-QK SL--D 442

HPV8 K-TQ |----D SL--E 469
HPV24 DANK----Q |----D PSL--E . 444
HPV15 N-QNI--F------- QL-I | T G---D AVQ-l----D.-K-- 437
HPV17 N-QNI---------- QL-F------ J--meee- T------G--- D----moeeeee- V--[----N.-K-- 437
HPV37 N-QTL QL-I T G---E SV--L----N.-K-- 437
HPV9 NANNI Q V----S G---D E-AV--]----D.-K-- 437
HPV22 DAKKI--FM------ QL-F-----RI--E----T------ HG---N----------- SV------ LQ.-K-- 432
HPV23 DATKI--FT------ QL-F-----RI T D---N AV------ LA.-K-- 432
HPV38 D-ANI QL-F N----T G---N SV T.-K-- 465
HPV49 D-TKV--F [ E S---N LT.-Q-- 437
GroupB2.con  k??DFKQYIRHtEEYE?EfifqgLCkVpLtaDVIAHLNVMnpniLenWQL?fVPPpPsGleD?YRYyi?.S?AT 375
HPV4 -AS F-M M D----N Q--FLQ.-R-- 437
HPV65 -AG-------- |--F-M------- T M D----N Q--F-Q.-R-- 437
HPV48 NNA I-LV------ N H----R---E---A----A-T----T----K.-M-- 440
HPV50 SKD--N--S L G-D--I D-R------- AY---A----G-T---LK.-D-- 443
HPV60 -QE--R---------- V-L-LR------ NP--------- DK----D---S------ Q----A----M.-Q-- 463

SuperC.con DtsKFNvygRHVEEYKLAFileLCSVe?t??TvShLQGIMPS?LenWel?vQPPtSSILEDtYRyie.SPAT 370
GroupCl.con D””KFN’?YHRHMEEYKLAFILELCSVEITAQT”SHLQGLMPSVL’?NWEIGVQPP’>SSILEDTYRYIE SPAT 396

BPV1 -SS---V. V. E T 424
BPV2 -TG---L L Q A 424
GroupC2.con DTSKFNVYQRHVEEYKLAFvfqLCSV?L?PETVS?LQG?MPSILE?W?IN?QPPTSS?LED?YR???.SPAT 353
EEPV e Fommmmmmmme e T-S-----H---L------ H-D--M------ [---T--YLE.---- 426
RPV 88
DPV e F----ILE----E-T-----S---S------N-E--L------V---|--FID..---- 424

L3 end for BPV4 <-
SuperD.con  TATKFKHYLRHVEEWelSIimQLCIVdLtPE?IAhIhnMdprliE?WNLGFIgpPnn.IEDQYR{i?.SIAT 426
BPV3 V--VL A---INC S HA--- ------ YLQ.-I-- 63
BPV4 D N----SI-Y----NES---N---------- D.---H----T.---- 429
BPV6 C K-- L-T T-. K.---- 63
SuperE.con ?2?22?2f??yIRHVEEyelsfivQLCKVKLtPENLayiHtMdP?liedWgL?Vs?pp???leD?YRyi??SIAt 398
HPV41 NNSK-FEF---T--FQ-A--L-----D-------------- S-----H-A-TS--NSV---H----L.-I-- 506
COPV VPSSYRT V-| S-----1 N-----H-N-TP-.SGT-D-T----N.---- 429
CRPV KTVH-SS Q-VL S-L-S-H-T--DN---S--AQ-SGT---Q---LQ.-I-- 432
GroupEl.con ??A??N???RH?EE??LSFIVQLCKVKLTPENLA??H?MDP?I???WQL?VSQPP?N??ED?YRF???SLA? 303
HPVla SN-NF-DFL--T--FD-------=---=------ YI-T---N-LED---S-----T-PL--Q---LGS---A 433
HPV63 DS-DY-EYT--V--YE----------mn-mmeo- FL-N---T-IDS---T-----A-Al--K---IE.---T 431
Unclass.con DWKNYYE??RHVEE?????1??L???NLSTEVLAYLHGMDPSILDNWNLTLGPPNDGSLADKYRFIE.SLAT 143
FPV1T e CV-----YGISA-VR-CRV 110
MnPV YT-----FELEF-FQ-VKI 64

lI-L1-15
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L1 Protein Alignment

SuperA.con tCQk??pp?ek??Dpy?k??FWeVdLkekFs?dLdQfpLGRKFIIQ?g?r?rp????2?7kr?a?????s???? 465

HPV54 A---NNA-AKEKE---S-FN--T-----R--S---------moo-- A-L-A--RLRPV--A-.PSSSKGTA. 489

GroupAl.con RCQAKVT?PEKK.DP?SD??FWEVNLSEKFS?DLDQFPLGRKFLLQAGLRARPKL???KR?AS???KS?S?A 431
HPV32 e A----.--F--YS S TAV--T--SSQ--S-P- 496

HPV42 e T----.--Y--FW T SVG--K--TA.--V-S- 495

GroupA2.con TCQKDapPTeKq.DPYAKLNFWdVDLKDRFsLDLSQFPLGRKFL?QIGv??RSsvsvRKRpattt?..2g?? 496
HPV3 M----GT---|-----S----S...RTA 523

HPV28 - S——T—E. E M----GA----------- S--...R-SS 521

HPV1O - T--ee . L----RS--A--------- SAT...-ST 522

HPV29 - LA-----. T L-I-ARR--V-PS---RT---...APTP 527

GroupA3.con TCQKGAAAPPPKEDRYAKLSFWTVDLRDKFSTDLDQFPLGRKFLLQAGPR .SVSVSRKRAAPSSTPTSSPA 536
HPV61 550

GroupAd.con TCQKPTPPKTPT.DPYA?mTFWDVDLSESFSMDLDQFPLGRKFLLQRGat..PTV.SRKRaAv????.2??P 587
HPV2a ----SL M..---. SG..TTP- 501

HPV27 =N R T-..--.----T--GRGH 597

HPV57 =T smmm e ATA....AA- 501

GroupA5.con  ?CQ???PP??7K?.DP??K?KFWDVDLKE?FS?DLDQF?LGRKF?LQ?G?QR?P??G?.KRP?SS?SSS???? 387
HPV26 T--RNA--VP-E.--FQ-F--------- K--I-----P-----M--A-I--R-KL-T.---L--T---T... 494

HPV51 S--KDT--QA-P.--LA-Y---------R--L-----A-----L--V-V--K-RP-L.---A--A---SSSS 496

GroupA6.con TCQ’?’)QPPaEKq DPLaKYKFW”VNLQdSFSaDLDQFPLGRKFLMQIGVRtkppva’Jkkrsa’P’?tststps? 478
HPV30 ---KD E. D STTT-----PSS------ A 503

HPV53 ---KD---P---.---S-----E----N V SS-----ST----A--S 494

HPV56 ---RE---T---. D T T-S--A--TS-KRSAP------ A 529

HPV66 ---RE E P-PPR-K-SVSA-KRRAAPTSS-S 529

GroupA7.con tCQKDapppekk.DPYDKLKFWnVALKEKFS??LDQfPLGRKFLIQag?RIrPTIGPRKRpA?s???7ss??? 508
HPV18 - A-A-N- e LD---Y------- Vom-L--Kemmmeee- S-P-ATT--... 556

HPV45 e TT----Q.------=-- T--mmmem- SD---Y------- AV B A-TSTA-TAS 527

HPV39 e A--- - G R----LE RV A-TSS--... 494

HPV6SBME180  -------A- T—— ----G-N----N SE V TATTA-T.. 495

HPV70 A--me-- T----.----D TE V-A SAKSS--... 493

HPV59 - TA--V-Q.--------- P-----R--AD L-A-PK A-PAPTSTPS.P 497

GroupA8.con ACQRDAPPK??E.DPYKKYKFW?VNLTE?FSSQLDQFPLGRKFLMQAG?R?GP?FKSRKRPAP?SSSSS??V 460
HPV7 EK-. E-----K L-T--K: T-----GS- 496

HPV40 VR-. D-----R V-A--R S-----KP- 496

GroupA9.con tCQK’?’)ppk’JKe?DPIkkYtFWEVdLKEKFSADLDQFPLGRKFLLQaGIkArPkI’?’??kr’?a’?p??????ss 472

HPV16 A---HT--AP--D N K--FTLG--K-T-TTSSTSTT 523
HPV35h ----PSA--P-D.----N NFRLG--A-.-ASTSKK-- 494
HPV31 ===-TA-Q-P--.--F-D-V---=N-soeroemoeeceemnacanee YR----FKAG--S-.-.SASTTTP 496
HPV52 ----NT---G--.----D-M Q-----KRPASS-.-.....RT- 521
HPV33 ----TV---E--.---G K---...--A-.- TSTRT-- 491
HPV58 -==-TA---E--.---N N S----K-R-...--S-.-. TTRAP-T 517
RhPV1 ----PA---E--.---A MR---T-RAP--.. TASSTSS-- 492
GroupA10.con TCQKPtPeKeKq.DPYa?ISFWEVNLKEKFSSELDQYPLGRKFLLQtGv(?rss?RVGrKRpAs??tst??? 463
HPV6b P.---KN S-YRG---I-T-V----VSKA-AAP. 491
HPV11 .---KDM F S-YRG-T-A-T-I----VSKP--AP. 492
HPV44 - P---A-- -==-K-ee-- D-R A---V AA--SS.. 492
HPV55 - P---A-- -==-K-eeo- D-R A---V AA--SSS. 493
HPV13 e D----.----G S--Pl------ A--TS-A-PTT 492
PCPV1I e D----.----G TT-FA-A-T--A--TSS--PTT 495
GroupAll.con TCQRPQPPKETE DPYGKMTFWEVDLKEKFSAELDQFALGRKFLLQLGMRARPRLQASKRSA.PSSSSTAP. 557
HPV34 . . 557
[I-L1-16

OCT 95



L1 Protein Alignment

SuperB.con rCPdk?ppkeke.DPyk?y?FWnvdItErlSIdLdQysSLGrkflfQaGlq???????7k??????s??9??? 426
GroupBl.con rCPdk?ppkeke.DPy????FWnVdItErLSLALDQYsLGRKFIFQaGIlqgq?tv?gt?k?????2?7s?rg??? 456

HPV19 - N-----V.---KNLH------ S A A--N--.-TISSRV-S--T.. 540
HPV25 - N-----V.---KNLH--D T--N--.-TVSSRI-T--I.. 511
HPV20 - N----R-.---KDLN------ S e A--N--.-TVSSKL-T--V.. 510
HPV21 - N----R-.---KNMK--D T--N--.-TLSSRV-T--I.. 512
HPV14d - N----R-.---KNFN S--N--.-TVSTRG-IK-I.. 512
HPVS - N------ .---KGLH--D T--N--.-AVSYKG-N--T.. 510
HPV36 - T--ee .---KGLK--D T--S--.-SVSYRGFT--T.. 538
HPV47 ---E-S-----V.---KGLN--D--M T--N--.-TTPYRG-I--T.. 508
HPV12 - N-----P.---DGLS--T--M T--N--T-SSSYRS-I--T.. 511
HPVE - S-----P.---AKFN T--N--.-SIS.RG-V--T.. 536
HPV24 P----VA---R-.---APYT------ T V-...KTSK-TSNV...SK-T.. 507
HPV15 K---AVQ--D--.--FGKYT K RRPRTI..-SSV..KVSK-T.. 502
HPV17 K---AVVE----.--FAKYT----N---K-------- P-----1--S---ARPRTI..RTSV..KVPK-I.. 502
HPV37 K---AVVE----.--FAKYT-------- K--mmmem- P-------S---SRPRIV..RSSV..KVSK-T.. 502
HPV9 K---AVE-T---.--FAKYS--K P TRKRPI..-TSV..KTSKNA.. 502
HPV22 K---AV-DTQ--.--FGQYT-----MS-K-------- e S---RARASARVSVKRSATRKTSKTV 503
HPV23 K---AV-DTQ--.--FGKYS-----M--K--- --1-V-RVRSGTKRPATRKVTKTV.... 499
HPV38 K---AV-ET---.--FGQYT-----M--K---- ----TARTRA...VKRPLVRKSSKSV 533
HPV49 - Q-AP-RK.---EQYN--T-----K---nmmmmmmmmmmmeae RASRVS..-SSAARA-T--I.. 504
GroupB2.con ?CPt??p?te?e.DPYK?ysFW?vdItErFSseLsQfsLGrrfLyQ?GLIng??KR?r???2???a??????? 422
HPV4 R---QT-A--K-.----DL---V---S--nmmmmmmmeeeeeee S--|--SL--K-[ISSSH-QTNTKRS 508
HPV65 R---QS-S--K-.----DL---G------- ---S--]--TL--K-TINSQ.-PTSIKRS 507
HPV48 K---AE-EEDT..----A----TL-M---- ----K----T-----..--A-TDYTAAGSSTRST. 507
HPV50 K--AKDSSA-VV.----E-T--N-N---K-----D-YA---K--F-T---....--RVRTDYTV-TVSKPN. 509
HPV60 M---DV-N--R-.----Q-T--TI--Q----N-------- K-Y---Y----- R--SASSFVTKKSKTV... 530
SuperC.con KCA?NViP???E.DPYaglKFWe??LKEKLSLDLDQFPLGRrfLaqggagcstvrkra??tk?sskpa???? 428
GroupCl.con KCASNVIP?.KE.DPYAG?KFW?IDLKEKLSLDLDQFPLGRRFLAQQGAGCSTVRKR??????SSKPA.... 453
BPV1I e A.--.-----F---N RISQKT-----.... 490
BPV2 e P.-------L--- S AVATRN-----.... 490
GroupC2.con KCADNV?P??PE.DPY???KFWEVNLKE?LSLDLDQFPLGR??L??2??2?2?2?2?22?22?22?2?22?22?2?22?22??2? 387
EEPV T-MG--.---AGL--------- R-----memeee- RF-AQQGLGCSTRKRVAPVPKVTEKRIV... 494
DPV e S-SK--.---SAH--------- K-mmmmeee- LV-QFDCRLDRLLPQKDHFTYPEKRYKRHMR 495
SuperD.con  rCP?Kedta?kE.DPYakykFWDvdALTErFs?NLNQHSLGRKFLFQIGRK..ATKRSAPKTVTFENTEGKKA 492
BPV3 ---P---A-AT-.------ Tommmmmmeee M- 95
BPV4 ---K-T--QV--.---KDL K-TT . 498
BPV6 K--G--E--E--.---------- IN------ S- 95
SuperE.con  KCP???pp?t?t.DPykd?kFWeVDL?ermseQLDQ?PLGRKFL?Qsg??q????k???2?2?2?2??2?2?2?2?2?2?? 438
HPV41 ---SKDADD-S-.-----L------- RD--T-----T-------F-T-IT-SSSN-R.VSTQSTALTTYRRP 576
COPV ---TNI--K-NV.--FA-F------- KDK-T-----T------- F-TNVLRPRSV-VRSTSHVSVKRKAV.. 498
CRPV ---PPE--KEN-.----NY------- S-KL-D----Y------- N---LQRIGTKRPAPAPVSIVKSS.... 499
GroupEl.con KCP???PP???T.DPY????FW?VDL?ERMSEQLDQFPLGRKFLYQSG??QR?????..2??RK???2??T?? 343
HPVla ---EQA--EPQ-.---SQYK--E---T---------memmmmmeee MT--TATSS..TTK--TVRVS-SA 502
HPV63 ---DNV--PTP-.---KDLR--D---S-----------mmmmeeo- LA--SVPKT..VNF--RRSSN-TV 500
Unclass.con KCPDNVEVTKP..DPYKGRIFWNIDLTERLTAD 174
MnPV . 95
l1-L1-17
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L1 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con .

HPV34

...KR-KRKLT-
A....-RKRVK-

???...KRKrr

???K?kRkrvsK
KPA-RV-V-AR-
RPA-RV-I-SK-
AT-H-------
.S-H------
AS-H-------
KRV-R.--SSR-

TP...KRKKTKR

NLS for HPV16

> <-

<- End bipartite NLS region for HPV16

?...?KrkkvK?

.. 222kr?7kk
...KRKRAKT-R
... KRKRTKT--
....KQ--SR--
....KP--SR~-

[1-L1-18
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473
497

436
503
502

505
532
530
531
535

544
558

594
510
510

389
503
504

483
508
499
534
537

516
568
539
505
505
504
508

469
505
505

478
531
502
504
529
499
524
501

467
500

500
501
499
502

565
565



SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

?....2krkr?n?

[1-L1-19
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L1 Protein Alignment

431

462
546
517
516
518
518
516
544
514
517
542
512
507
507
507
507
510
506
539
509

428
516
516
513
515
536

440

456
495
497

395
501
513

500
506

444
583
503
505

348
508
507



L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con  ATGTTTTATATGATGTTTATGCTGATCCTGATGTCCTGCAGCCATTGGACGATTACTACCCAGCCCCTCGCG 72
GroupAd.con ATGTTTTATATGATGTTTATGCTGATCCTGATGTCCTGCAGCCATTGGACGATTACTACCCAGCCCCTCGCG 72
HPV27 72
gt bbb oo oooobobbouooao
SuperA.con GCTCCCTGGCTAATACCACGGTATCTGCCTCCTCTGCATCTACACTGCGAGGGTCCACTACAGCCCCTCTCT 144
GroupAd.con GCTCCCTGGCTAATACCACGGTATCTGCCTCCTCTGCATCTACACTGCGAGGGTCCACTACAGCCCCTCTCT 144
HPV27 144
SuperE.con ATGACAGGCCTT 12
HPvV41 e 12
gt bbb oo oooobobbouooao
SuperA.con CGGGTGGTG?TG?TG?t?tgg?t??a?at?cgggtccTgaTatt?CattacctgttcCTacttc?G?a?ccc 203
GroupAd.con CGGGTGGTGTTGATGTGCCTGTGTATACTGGGCCTGATATTGAACCACCCGTTGTTCCTGGTTTGGGGCCCC 216
HPV27 216
GroupA7.con ATGTGCCTGTATACACGGGTCCTGATATTACATTACCATCTACTACCTCTGTATGGC 57
HPV18 57
GroupAll.con ATGCTGGTTTGGATACACATCCTGGCCCTGATATTGCTTTACCTGTACCTACTGCAGAAACCA 63
HPV34 63
gt bbb oo oooobobbouooao
SuperE.con CAGTATTTATTTTTAGCGATGATGGCACTCACATTGTCTATCCTACTAGCACAACAGCCACCACCCCACTCG 84
HPV41 84
gt bbb oo oooobobbouooao
SuperA.con tcaTT?c??ca?Ct?ca?C??tt???tct?Ct?attataTataT??agatGgttc??attttt? ?tta??tc 254
GroupA2.con ATGGCGGGGATTT?TATCT?TGGCCTGT?A 27
HPV3 T-----A C- 30
HPV10 C-----T T- 30
GroupAd.con TCATTCCTGTGGCTCCATCGTTGCCATCCTCTGTTTACATATTTGGGGGGGATTATTATTTACTGCCAAGTT 288
HPV27 288
GroupA6.con ATGATGTTACCCATGATGTATATATACAGGGATCCTCCTTTGCATTATGGC 51
HPV56 51
GroupA7.con CCATTGTATCACCCACGGCCCCTGCCTCTACACAGTATATTGGTATACATGG?ACACA?TATTATTT?TGGC 126
HPV18 T-----T G---- 129
HPV45 -—-C---A- -, A---- 24
GroupA9.con ATGQtgctGAtTTTattTTaCAtC 24
HPV16 ---CA-G---C---TA-------- 24
HPV52 e A-A--mm oo 24
HPVS8 G--G--C- 24
GroupAll.con TTTTTACCCCAACTGTACCTGTACAGCCTTCTGGTCCTATATATATATATGGGTCCGATTTTATATTGCATC 135
HPV34 135
SuperB.con ATGA?A?CAGTGGTGA?TT?T?CTTACATCC?A 27
GroupB1.con ATGA?A?CAGTGGTGA?TT?T?CTTACATCC?A 27
HPV19 ----C-C--------- T--T-A--mmemm-- C- 33
HPV8 -==-T-A----me-- C--C-T--------- T- 33
SuperE.con  TGCCTGCACAGCCCAGCGATGTGCCCTACATTGTTGTTGACTTGTATAGTGGAAGTATGGATTATGATATAC 156
HPV41 156
Unclass.con ATGTCATATATAGGGGCTATAATGGGACGGACTATTATC 39
MnPV 39

[1-L1-20
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con ct?t?tatT?t?ttataCgtcg??9?cgtAAACYTgT?cccTATTTHTTgCAGATGQc??tgTGGCggecT 316
HPV54 TR 12

GroupAl.con ATGTCCGTGTGGCGGCCT 18
HPV32 e 18
HPV42 e 18

GroupA2.con CCTT???2?TT??CCCGAC?TCGTCGCCGTAAACGTGTCTCATATTTT?TTGCAGATGGCacTgTGGCGCTCT 91
HPV3 —-CTTT--GC---G C 102

HPV28 18

HPV10 —--TCAC--CT-----A T C 102

HPV29 § |y pE— 18

GroupA3.con ATGGCTTTGTGGCGGCCT 18
HPV6L 18
X06 18

GroupA4.con ATgTccTGTGGCCTAAACGACGT......AAACGTGTccACTATTTCTTTGCAGATGGCTITGTGGCGGCCT 354
HPV2a - Tommmmmmmeemeeeee L 66

HPV27 A e S 354

HPV57 e e N 66

GroupA5.con ATGGC?TTGTGGCG?ACT 16
HPV26 ) — T--- 18
HPV51 e Y N— C--- 18

GroupA6.con CTGTGTATTTTTTTAGACGTAGGCGCCGTAAAC?T?TTCCCTATTTT?TTGCAGATGGCG?tGTGGCGGCCT 119
HPV30 A-G C G 39

HPV53 e [Co— 18

HPV56 G-A T AC 123

HPVG6 e y N 18

(S
>

GroupA7.con CAT??TATTATT?T?TTCCTAA?AAACGTAAACGT?TTCCCTATTTTTTTGCAGATGGCHTGTGGCGGICT 192
HPV18 B NS . NS G c- 201
HPV45 -G GmenmeA-TooemenoA A C-- 96
HPV39

HPV68ME180

HPV70

HPV59

GroupA8.con 12
HPV7

HPV40

5 sj for HPV16 V
GroupA9.con CTAGITATTttaT?tTaCGtcgcaGaCGTAAACGTTTtCCATATTTTTTT?CAGATGTCt?TgTGGCgGceCT 93
HPV16 e AC--G-----AAAAC A T C-T----T---- 96
HPV35h [ T-- 18
HPV31T e [ @ R— 18
HPV52 T-AC G A CG 96
HPV33 e (o] c R—— 18
HPV58 ---C T--G CG 96
RhPV1

@

GroupA10.con 12
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13

PCPV1

GroupAll.con CTAGCTTGTATGTCATTCCACGCAAACGTAAACGTTTGTCATATTTTTTTGCAGATG.....TGGCGACCT 201
HPV34 = e 201

l1-L1-21
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con  GCCTTCGCA???GA??CAAACG?AAA?G?A?aTatttat?attTT???TT?caGAtggCa?t?TGGct??ca 81
L2 end for HPV19, 8 <-

GroupBl.con GCCTTCGCA???GA??CAAACG?AAA?G?A?aTatttat?attTT???TT?caGAtggCagTgTGGca??Ca 83
HPV19 e AGC--TT------ A---C-T-A-------- A---—--CTT--G----------- A-----AG-- 105
HPV25 18
HPV20 T -—--CTT--G----------- T-----AG--
HPV21 -T-G--ACC----CTT--G----------- T-----AG--
HPV14d 18
HPV5 18
HPV3G e G-G-----GCA--G-----------m-----
HPV47 18
HPV12 18
HPV8
HPV24
HPV15 18
HPV17 18
HPV37 T--T-A--ATTG---...--A------ A-TT
HPV9 18
HPV22 e A--G--...--T------ A-CC-C----TTC-- 37
HPV23 e A--G--...--T------A-CC-C----TTC-- 37
HPV38 e A--G--...--T------A--C-T----TTC-T 37
HPV49 AT--CCT-GC-A---TTAC-T 21
GroupB2.con ATGQCtc?tTGGTt?tc? 15
HPV4 ---T-GAG------ A--T 18
HPVES e GAG------ A--T 18
HPV48 e TG----CTG-A 18
HPVS0 e A-----CC--A 18
HPV6GO e Tomemee GCAG 18
SuperC.con ATGGCGTT?TGGCA?C?? 14
GroupCl.con ATGGCGTTGTGGCAACAA 18
BPV1 18
BPV2 18
GroupC2.con ATGGCGTTCTGGCAGCCT 18
EEPVY e 18
bppv. e 18
SuperD.con ATGTCTTTCTGGGTTCCA 18
BPV4 e 18
SuperE.con  ATCCTAGCCTGTTGCGCAGGAAACGTAAAAAACGCAA???2?2?2?2?T?TTTTTCAGATGGC?GT?TGGCTtcCt 218
HPV41 ACGTGTT-A C-- A 228
COoPV e G--T-mmmmeeme 18
CRPV e A--G-----GT-- 18

L2 end for HPVl1a <- V' 3 sj for HPV1a
GroupE1l.con ATGTATAATGTTTTTCAGATGGCTGT?TGG?T?CC? 32
HPVIa e C---T-A--A 36
HPV63 e T---C-T--T 18
Unclass.con TACACCCGTCATTGTCCAGACGCAGGCGTAACAGCAGGCATATCTATTTTTCAGATGGCGTACTGGCTGCCT 111
MnPV 111

[I-L1-22
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con agtGAca?caaggT?TA?cTgCCtCCt?c????cCtGT?tC?aaggTtgT?agcACgGAtga?TAtgT ?aca 375

HPV54 --C--A-A---A--A--C---------A-C...--A--T--T C A-----G--T 81

L2 end <-
GroupAl.con AGTGACAACAAGGTTTATCT?CCTCCTCCT...CCTGTTTCCAAGGTGGTCAGCAC?GATGAATATGTGCAA 85
HPV32 G A 87
HPV42 A T 87

L2 end <-
GroupA2.con AGTGACAACCTGGTGTACCTGCCTCCCcACEC...CCtGTtTCcAAaGTTcTCAGCACGGACGACTATGTGACA 160
HPV3 T---... G 171
HPV28 87
HPV10 T T...--C--G--T 171
HPV29 weim-A--C--A-——--. A--mmmmmm e 87
GroupA3.con GGTGACGGCAAGGTATACCTGCCTCCCACT...CCTGTGTC?AAAGTT?T?AGTAC?GACCG?TATGT?CA? 80
HPV61 S A-C-----T-----T-----G--A 87
X06 C------ T-A-----G-----C-----C--G 87

L2 end <-
GroupA4d.con AATGAAAGCAAGGTATACCTaCCTCCAACA...CCTGTtTCAAAGGTGaTCAGTACGGATGTCTATGTCACG 423
HPV2a 135
HPV27 423
HPV57 G wm===-C C 135

L2 end <-
GroupA5.con  A?TGACAGCAAGGT?TAT?T?CC?CC??C?...CCTGTGTCTCG??TTGT?AA?AC?GA?GAATAT?T?AC? 68
HPV26 -G--mmemeeeee- A---C-T--T--CA-C...----------- GG----C--C--G--T------G-A--T 87
HPV51 “A-menmeeeeen G---T-G--A--TG-A...----------- AA----G--T--A--A------A-C--A 87

L2 end <-
GroupA6.con AGTGA?Aa?AAGGT?TA?CT?CCTCC?ACa...CCTGT?TCAAAGGTtgTggCAACYGATYC?TATGTAAAa 180
HPV3O - A-CC-----T--C--G-----T---.. === Ao G--AC----A-----A-------- G 108
HPV53 - C-GC-----T--T--G-----T--C...-----A CA-TA C 87
HPV56 w==-A--To-=-G--T--A-==--A--. . . -==-T T-C 192
HPV66 -==--C--T-----G--C--A-----A---.. .---=-T A-A 87

L2 end <-

GroupA7.con AGtGACAacAcgGTgTAT?TgCC?CCaCCt... TCtGTgGCgAagGTTGTCAatACtGATGALTAIGT?aCa 258
HPV18 smmeeee-To-Co-Ae--C-T--A--T---. mmm e A-GA-----A--=--Cemmemmeem- G--T 270
HPV45 - GT---=-A---C-T--A----- C-GA GC GT-T 165
HPV39 - G--Tommmees TemesTommeen T--- 87
HPV68ME180  --C------- Temennes T----T--C--C...--A A C--A--- 87
HPV70 e T-=--A--C---... A A--- 87
HPV59 e Aenennn C-A--T--=--- R € GC-------- G-----C--C 87

L2 end <-
GroupA8.con AATGAAAA?CAAGT?TATTTACCACCGCC?ACGCCTGTTGCTAC?ATTGTTAGCACAGATGAGTA?GTGCAA 79
HPV7 C-----G C A C-enee 84
HPV40 T-----A A C Temeeee 84

L2 end <-
GroupA9.con AgtGAggCcACtGTcTACCTgCCtCCtGT?...cCtGTgTCTAAGGTtGTaAGCACIGATGAaTATGT?tCa 160
HPV16 T C...--A--A G TG-- 165
HPV35h “AC--A--mnmmemeeeeenaanaas A--G..T-A T AA-- 87
HPV31 O T-A--A-----C...--A A G AA-- 87
HPV52 G A...----C G-----G--T 165
HPV33 A--G TN A S G--T 87
HPV58 G G... G--- 165
RhPVL - CT---AG-------- Ac-PArmmnn, e G--C-m-mnGmmmmmmeene C--T 86

L2 end <-
GroupA10.con AGtGAcAaCaaagTATATGTGCCTCCTCCcgcCCCtGTATCcAAaGTaaTtaCtACGGATGCCTATGTtA?a 83
HPV6b -C----G--C TAA TG--G-C-------- Tommmmn CT 84
HPV11 -C----G--C AA G--TG--G-C-------- Grmmmmen A- 84
HPV44 - A---C-G A AC C-A- 84
HPV55 - A---C-G A A C-A- 84
HPV13 C A C- 84
PCPV1 C A Anennnn C- 84

<- L2 end for HPV34
GroupAll.con ACTGAGGCAAAGGTATACCTGCCCCCTGTG...TCTGTATCTAAAGTTGTAAGCACTGAAGAGTATGTAACA 270
HPV34 270
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con gc?actGGtaAggTaTAccT?CCaCCatc?acaCCaGT?GCcag?GT?caaagcACgGAtGAaTAtgTgcaa 147

<- L2 end for HPV12, 15,17,9,49
<- L2 end for HPV25, 14d, 5, 47
GroupBl.con gCta?tGGTAAggTaTAccT?CCaCCatCaaCaCCaGT?GCcaggGT?CAaAgcACgGAtGAaTAtgTgcAa 151

HPV19 ---G T T T A T--- 177
HPV25 ---G A--G-----T T-—---T--T A 90
HPV20 ---G G-----T T T C--—--T 104
HPV21 e C R T-----T-----G--T T C A--- 112
HPV14d -G T-----T T T C-----T-----C----m-mm - 90
HPV5 Ao A-——--T--T-------- G-----G--G-----A--C-------- C------- CA-T--- 90
HPV36 --—-A--—-- A--mm- T--T-----G-----G--T G A-A--- 112
HPV47 ----AC-----A T--T G T CA-A--- 90
HPV12 --CCA C--T--A G G CA-T--- 90
HPV8 ----CC--------T--T--G--T--T G G CA-T--- 174
HPV24 -C-G TT-G 108
HPV15 A-G-CG-----A-----TT-G------A--C----T--A--AC-T--A-------- C--mmmmeeeee- G-G 90
HPV17 A-G-CC-----A------ T-G--T---A--C------- A---C-A--A----mmnmmmmeem G------ G-- 90
HPV37 -G-CG-----A------ T-G--T---A--C------- A 111
HPV9 -A-G TT-G G 90
HPV22 A--TCG------ A----TT-G--T--TA-GC----G--A---C-A--A----A------C--G------G-G 109
HPV23 ---TC--mm-- A----TT-A--T--TA-GC----T--A---C-A--G--G--T--------------- G-- 109
HPV38 --ATC------ AA-----T-G------A--C-T-----T--GC-C--T-------=--mm-me-me--- G-- 109
HPV49 =-A-Commmemmee T--A---e-Tmemmeo- T--G--A-----A-mmmmmmmmmmme e CA-T--G 93
<- L2 end for HPV4, HPV65
GroupB2.con aca?ctGG?aAagT?TAccTaCCtCCaagt?aaCCtGT?GC?aGaGTttTg?g?ACtGAtGAATAtgT?aa? 77
HPV4 -=-A-G--T-----C---T GC-C G--A GAA-----C------ A-C-CT 90
HPV65 G--AAG--T-----G CGC-C G--A GAA-----C------ A-C-CT 90
HPV48 GTCC----C--G--T----------- T---GC---A--A--TC-T--G---C-C-----------C--GC-A 90
HPV50 -CT----A--GT-A-----T--A------ ACT-=---T--C--=--=-- AA-C--C-----------G--A 90
HPV60 ---G----AC--T-G--T--T--A-----CA-G-----T--TC-T--AC-CA-T--G----------- AC-G 90
SuperC.con gG?CAa...aaGCT?TA?CT?CCTCCa...AC?CCTGT?A??AAGGTgCTITGC??tGA???cTAt?T??aa 64
L2 end <-
GroupCl.con GGCCA?..AAGCTGTATCTCCCTCCA...ACCCCTGTAAGCAAGGTGCT?TGCAGTGAAACCTATGTGCAA 82
BPVI - G... T 84
BPV2 A... A 84
<- L2 end for EEPV L2 end for DPV <-
GroupC2.con ?GTCAA...??GCTATACCTGCCTCC?...ACACCTGTGACAAAGGT?CT?TGCTC?GAGCA?TA?ATTA?? 73
EEPV A-----...AG C... G--G----- T-----A--T----GG 84
DPV G-----..GC A.. T--T-----A-----G--C----AC 84
SuperD.con ~ AATTCTGCAAAGCTGTACTTGCCACCGCCTACACCTGTCACACAATTTCTTGACACGGATGAGTTTGTCACA 90
BPV4 90
L2 end <-
SuperE.con gc?CagAATAagT TtTAccTtCC?cC?ca????CC?atcac?aagat?ct?agCAc?GAtGAaTAtGT?ac? 276
HPV41 -GC-CA----GA------T-A--C--T--A...--T--ACAACG--CAT-G-A---A--G-----C--G-GA 297
COPV “=Anmeeaees A-mnmmenees A--A...CAG--C-G---C---G-CT-A-----G--- 87
CRPV A-Gomemmmmmmeneenes G--G--T...CAG--TG----A-----A-CT-----G-------- C--T--T 87
L2 end for HPV63 <-
GroupEl.con GC?CAGAATAAGTT?TA?CTTCCT?CCCA?...CC?ATCAC?A??AT?CT???CA??GATGA?TATGT??C? 82
HPVl1a G C--T~- C----G...--C-----T-GA--C--GTC--CT-----A--—-AA-C 105
HPV63 ~=Crmmmmmmmns T--C-mmmn A----A...--G-----C-AG--T--AAG--GC-----T-----GT-T 87
Unclass.con AATAACCAGAAGTTGTACCTGCCCCCG...GCCCCGGTGCAGCGCATACTGTCTACAGATGAATTTACTACA 180
MnPV 180

[I-L1-24
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61
X06

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

CgcACcaacatatatTAtCAtGc?gGCeAgttCtaG?cT?cT?actgT?GG?cAtCCatAtTtt?ctaT???? 436
----- A-G------C--------AA----C-----AT-AT-GG----T--A------------AAAG-ACAA 153

CG?ACCAACTACTTTTA?CATGCCAGCAGTTCTAGGCT?TTGG?TGTTGG?CA?CC?TATTA??CTATTA?? 146
T T Teoe-CromeeGo-T--Ar--TA=--AG 159
-C C Ace--Teree-Te-Co-Toee-CT----CA 159

CGCACCAA?ATTTAITATTATGCAGGCA?TTCICG2tTGCTgAC?GTgGGICATCCAATTITCCIATICC? 226
c Geeen-C C Te-G—-C-C 243
T C--G c T C—T 159
C--C [ NI c S, S, . N o S W— A-T 243
----- A-T G-----CC----C-Tormemoe-AC-—-A-T-A—--C 159

CG?ACCAAC?T?T??TATTATGG?GGCAG?TCCCG?CT??TTAC?GT?GG?CA?CC?TATT?TA?T?T?CAG 133
SRR, B\ o Tee-Teee-T--GCoo-T--A-A--T--C---G--G-T-G-- 159
«Teere-C-G-AC------- A---e-Coee-C--TA--=-A--T--C-C--T---A--C-G-A— 159

CGGACQAATGT?TATTACCATGGTGGCAGITCTaGGCTCcCTCACIGT?GGCCAICCATATTAITCTATAAAg 493
T G- C 207

C---C 495
- G--C---C A--A A 207

H
04

CGCACCGGCATATATTA?TATGC?GGCAG?TC?2G??TA?TAACATTAGGACATCC?TATTTT?C?ATACCT 129
----------------- TeneeGoee-Co-TC-TTe-TrmememcmememeeAcmene-ToCrneee 159
----------------- (OIS, o7, N\ o2, W o SUNEN o ). WSS |1

CGCACCAGTATATTTTATCATGCaGGCAGCTC2cG?TTGCTTgC?GTtGGaCATCCITATTACICE?THCt 248
A A--T T YN . N— 180

CgcACa?GCATaT2ATAI?AIGCIGGCAGCTCtaGatTatTaAC?GTaGG2cATCCaTATTTTAagGT2cct 324
QRN SR, SN ¢ S ToTo-TAcemememeenen G---T-- 342
------ Acemen-TeeneCrme-Acene-T--CC T----CA G--TGTA 237
------ [T - Aceea-AA A-GGG- 159
159

~T--CA-T--T-TC--CC-C--A-----T--Cr--C-TC-T--A--T-Acrmmememence-, A-A- 159

CGCACCAGTTTATATTATCATGC?GGTAGT?CCAGGTTA?T?AC?ATAGGACATCCATA?TTTGA?TT?AAA 143
Acmem-A T-A-C T--A-G- 156
TG C-G-T C---G--A- 156

CGCACaAgCAT?TAITATCAtGCaGGcAgttCcaGacT?cT?gCtGTtIGG?cAtCCaTAtTtTtCtaTtaaa 228
A---A A-CA A--T--A-==--A-ee=-C-eemn C-memmeen 237

——————— A---C--C--mmmmmmmmmnneanToGo-AT-A-==--G=-T--C--=--C-A-G--=--=-- 159

--A--C-A---A--------C---------G-T--G--G--TA-A--A--C----------A---C--ACCT 159
C--enm- T TC--T-A--AA-A--A--A---=-C-e-ommmenncnnnn 237

——————————— TemeeeeTeeeeT--T T--T C 159

——————————— TeeeneeTeae-T TT-G CA C--C--- 237

——————————— A--C-----C--T T--G A-----C--C-A-G--G-A--G 158

CGCACCAACATATTAICATGCIAGCAGTTCTAGACTICTTGC?GTgGGaaAtCCITATTHt?C?ATaa%a 151
c YN} T-C-—A- 156
c Core-Teneee-Coee-Ac-ACT-T--C-A- 156
A---C g P R R G-C--CG- 156
G--C T--A--C--C-ere-G-C--CG- 156
-T Y N—) C-T-T-AG 156
~T--A--A Acee-A--To-ToeeoCoene-C-T--T-G- 156

CGCACAAATATATATTATTATGCAGGTAGTACACGCTTGCTGGCAGTAGGACATCCCTATTATCCTATAAAG 342
342

[1-L1-25
OCT 95



L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con agaACaaataTctatTatcAtgCaa?tAgtGAccG?cTatTaActGTaGG?cAtCCaTatTtt?atgT??aa 213
GroupBl.con aGaACaaAcaTcTatTAtCAtGCaaatAgtGAccG?cTatTaACtGTaGG?CAtCCaTatTttaATgT?ta? 219

HPV19 -G-----T-----C-------- TT--mmm - C---C-C-----T--T--C------------=- T--T 249
HPV25 G--C 162
HPV20 -G--T-----A--C--------- T-C-----T--C---C------- T--T--m--m e eo- A-A--T 176
HPV21 C--T 184
HPV14d - T - C---A-A--T 162
HPV5 --=-T T, A-AT-G----------- T---T--—- C-----A--C 162
HPV36 -G ) TTC--C---A-A---C-G--------C--------C--C-----T--C 184
HPV4? --G--T-T--------------C------C--T-----A-----A-------—---C--——- A--C 162
HPV12 C-—---T--T 162
HPVE8 Tomeeee- C-----C--C----C----A-A--GC-C-------- A--mmnmmeeee C-----T--C 246
HPV24 TC TT C A--C C-----T--C 180
HPV1S - T--TG-A-T---C-------TG-------- T--G-----A-----G-----C--C---G----TAGA 162
HPV17 --------T--T-T---C-----T-TG-----T--T--CC-------G--A--C----T--A-G----AAGA 162
HPV37 s TG-A-TC-------- C-TG--C--T--T--CC---------- A--C------- A-G----AAGA 183
HPV9 T--T-T T TT-GC----A--G--T---------- A-G----CCGC 162
HPvV22 --G-TG---------C-----T-TA-------- I A-----T--C---G----TAGA 181
HPV23  -—---TG----------C-------C------ T--AT--C---------- C--C--------- G----TAGA 181
HPV38 C-----G----me- C----m-- C---C--T--C A-----C G----CAGA 181
HPV49 T--AT-G----------- T G----GAGA 165
GroupB2.con g?AACa?aT?T?tatTTtcAtgCagG?ActGAaaG?cTHTAAtGTaGG?cAtCCITATTtTgatgT?aaA 141
HPV4 -G----TC-C-G-----C--C--T--T--A-----G C------ C CCA--G--- 162
HPV65 -G----TC-C-T-----C--C--T--A--A-----G------- C------ C-mmmmmeeeee- CCA--G--- 162
HPV48 -A---GG--G-A------T--A--A-C--------A--=-=-- A--T--TA------ e e TG-- 162
HPV50 -A---TG--G-T--C---------C-C-G---GC-TT-AC-------G--A--C--A----A----A-AG-- 162
HPV60 CC----A--T-AGT------- A----A-----C--AA-GC A--C A-T-T- 162

SuperC.con agaaa???caTaTTtTATCAtG??GAaACgGAgCGC?TGCT?ACt?taGG?catccatatTa?caagtgact 126
GroupCl.con AGAAAAAGCAT?TT?TATCATGCAGAAACGGA?CGCCTG?TAACT?TAGGACATCCATA?TACC?AGT??CT 145

BPV1 T--T G C---—--A T----C---GT-- 156
BPV2 A--C A-enne g e € C----A---CA-- 156
GroupC2.con ?????GGA??TATTTTATCA?GGGGA?AC?GAGCGCATGCTCAC????2GGG???2??2?2?2?TT?T?2?2?222?277? 113
EEPV CGTAA---CG---------- C--o-G--Gmmmmmmmmeeeee TGTA---CATCCATA--A-GAAATTAAA 156
DPV GTACG---TA---------- e CAGT---TCCATCCT--C-CTTGAGGTG 156
SuperD.con CGCACTGACATCTTTTACCACACAAGCACAGACCGACTGCTGTTTGTAGGCCATCCATATTTTGACCTAAAA 162
BPV4 162
SuperE.con cG?ACcAatatcTTctatcAtGCtaccagTGA?CGtcT?CT?actGTgGGaCAtCC?tt?TatgA?aTt?ct 340
HPV41 --C----G--CT--CTC------G---C---C---T-G--T-----T--------A--T--CA-T---A-- 369
COPV A-A--A-eee-To-Tommmmmenn G------ A-=ee-To-Tomemeee G--C--T--T-----A---TA- 159
CRPV -G--A--CG----T---T----AT------- C--G--A--C--A--=-neemeen A-AC-----A--ACG- 159
GroupEl.con ?G?ACCAA??TCTTCTA?CA?GC?AC???TGA?CG?CT?CT??T?GT?GGACA?CC??T?T?TGAG?T??CC 129
HPVl1a A-A--=--TC---=--- C--T--A--ATC---A--T--A--GC-G--C-----T--TT-G-T----A-CT-- 177
HPV63 C-C-----CA------- T--C--T--CAG---T--A--G--CA-T--G-----C--GC-C-A----G-TA-- 159
Unclass.con CGAACAGACATATATTACTATGCTAGTAGTGACAGGTTATTAACTGTTGGTAATCCATATTATCCTATA... 249
MnPV 249
[I-L1-26
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con aaa???7??????????????taa?aaa??7g?tgT?CCtAAgGT?tctGgatatCAaTataGgGTaT Ttagg 484

HPV54 TR ACCAA---T--GCAAAG-A-T-----A--A--A-----mmmmmmemeo G------ 213
CgPV1 -A--A--e-mee-- G------—- G--CC-T 32
GroupAl.con AA?........... A??CC?AATA??ACATCTAT?CC?AA?GTGTCTGG?TT?CAGTA?AGAGTATTTAG? 193
HPV32 =G -CA--C----GA T--A--G A--G-----T G 219
HPV42 A -GG--A----AG C--C--A T--A-----C----mm-m--- A 219
GroupA2.con AAa......... TCatctaataa?AAggtaGATgTgCC?AAgGTgTC?GC?TTTCA?TAtAGYGTgTT?cGg 283
HPV3 EE Y P TCC---A-G---A-T--T--------C--C-----A-----A-----TA-- 306
HPV28 T -----C-C---C--A-C---------C--A-----C--C-----G--------A--C--- 222
HPV10 L CIRT --AG---C--T--------—- C--C-—--A--T--A--—--A------—-- T--- 306
HPV29 T --C---GG---T-----------—-- T T--A-----G--C-----T--C--T 222
GroupA3.con ?T?..2ATGG?????????CAA?AA???CA??AT?CC?AAGGT?TC?GG?TATCAATATAGGGTGTTTAGG 179
HPV61 C-T...G----GCTGCAGGG---G--AAA--CT--C--C-----G--T--C----------mmmm oo om- 228
X06 G-C...A----T...GCTAA---A--GGC--AC--A--T-----A--A--G--- 207
GroupA4.con AAg......... ?9taGCAATAATAaGgTGgCIGTGCCCcAAGGTaTC?GGCTACCAaTACCGTGTaTTtCAC 554
HPV2a T T--G T 267
HPV27 G G-T----A-----T----- G——C ———————————————————————— 558
HPV57 T G G G--C--T 270
GroupA5.con AC??2?2?22?2?2?2?2?GC?G??ATTCCTAA?GTATCTGC?T?TCA?TACAGGGTATTTAG? 171
HPV26 . --TGGCCAAAAG--C-AA G C-A---G A 219
HPV51 . .--CTCAACGCGT--T-CT A A-T---A G 219
GroupA6.con  AA?.........7??707taaTaccCAAAaCA?AcaT?CC?AA?GT???TGCAT?TCAgTATAGYGTgTTTAGY 298
HPV30 -G........GCT-G----T-------- G-TG-T--C--G--GTC-----T------------ C------ 243
HPV53 <A TC-GGT---G--G----C--T--G--GTC-----T-------=-m-==---- A 216
HPV56 =G sAC--—m oo A----T--C--A--TAG-----A---A-- - 324
HPV66 A TC-GG---------- A----C--T--A--TAG-----A--------- A--mmeeeee 219
GroupA7.con ata......???79gTGgtgg?cg?AagCAGGataTtCCtAAGGTgTCtGCATAtCAaTAtAGgGTaTTTaGg 385
HPV18 CAAT T C A 405
HPV45 AAT----CA--TAAT--A----C-G A--C G G-----A 303
HPV39 AA------ T--C C-----A Cc-C 222
HPV68ME180 e TC---G--C--C C C-----G 222
HPV70 AA----- C--C A--A G 222
HPV59 AATG-T-GA------ G C--A 222
GroupA8.con AA?............ CC?AATGG?GA??T?TC?GTGCCTAA?GT?TCTGGACATCAATACAG?GT?TTTAG? 191
HPV7 -G..ovoveree - T-----C--TG-A--G A--G A--G-----A 216
HPV40 A C-----T--CA-T--A G-- G--A----- G 216
E2 bind for HPV52
-> <-
GroupA9.con Aa?????????????aac??tAAaAAA?TattaGT?CCcAAgQGTaTCaGG?tTaCAaTAcaGgGTaTTTaGa 282
HPV16 A CCT---AA---C---A T--T--A A 300
HPV35h -A CAAG-TTC---T---A--GC---A T--T--G A 222
HPV31 -A.....TCTGAC--TCC------- A--G-T--A--A-----G-----A-------- Tommmmmnean G 225
HPV52 -==G=-T--CC-Gr-nmmmmmmmmnnnennn 309
HPV33 -TCCTACT.......--GC------- e € C--G-----T-===-T-----G 225
HPV58 -GTCCCAAT.......-AA G T C-----G--T--=--C-----G 303
RhPV1 =G GG-AAC--C---G-G-C---G--------T--T--T---------C-A--G---C-- 218
GroupAl0.con ?aa............... gc?AACAAaAC?gTTGTgCCIAAGGT?TCtGGaT?TCAaTatAGgGTaTTTAAg 203
HPV6b CGG... I Temmmeees A---e-G--A-ee-Aneee- C-mmmmmeeees 213
HPV11 A--... TTmmmmmee A-----A--A-----G A A--G 213
HPV44 =A== G- ACmmmmemmeeae R O Tememee 213
HPV55 213
HPV13 213
PCPV1 AG..o e TA-==-T~~C-mmrmArmmmmmmn TmG-T=-Avnmmm, A 213
GroupAll.con GAT.....ACTAATGGGAAACGTAAGATTGCTGTACCTAAAGTTTCAGGTTTGCAATACAGGGTATTTAGA 408
HPV34 . 408

l1-L1-27
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con ?at......7?????7gatgg????aaaaTagaag TtCCtAAagt?tctGgaAatCAatacaGagt?tTtaGa 266
GroupBl.con 7?a?......??????7atgg????aaaaTagaagT?CCtAAaGT?TC?GGaAAtCAacacaGggt?TTtaG? 267

HPV19 A-T..... GTTGCA--ATCA---T-----A-T--A-----T--A----m--mmmemeo- T-----A 312

HPV25 ~ A-C...... GTCC-A--CTCT---T-GC--A-T--A-----G--A A--T-----G 225

HPV20 G-C..... ATCC-A--CACT--G---A----C-----G--T--T-------- G-----A--G-----G 239

HPV21T G-C..... GTCA--A-TGCT--G---A----A A--T--G A--C--A 247

HPV14d ....GTGC-AA-TGCT--G---A----A--A-----A--T----------- T-----T--C--A 225

HPV5 225

HPV36 247

HPv47  A-T..... AATA----AACT-C-T----G--T--A-----A--A--T-----G--T-----G---C-C 225

HPV12 ~  G-T...... AACAC---TAAA---T-G--G--T G-- A--A---C-C 225

HPV8 A-C..... AATA----TGAC-C-T--C-G--T--C-----A--G-----------------C---C-C 309

HPV24  A-C....... AATG----CACAGT-T----G--C-----G--T--A--------------, A--T-----G 243

HPV15  TCT...... GTTA----AGGT-GC T G--T T-T--A-CA-----G 225

HPv17  TCT...... ACTG----ATTA-G C T--T GT-T--A-CC--C--A 225

HPV37  TCT...... AGTG----CTTA-----C--G--T-------- A--Tommmmm T----A-CT-----G 246

HPV9 TCA...... GGCG-C--ACAA-GG--T-----C-------- G--T--T-----GT-TC---CC-----A 225
HPv22  TCA...... TCAG----AGCA G--C G--T GTTT----CT-----A 244

HPV23 TCA...... CCGG----TAGT--------T--A--A--G--T--A--G------TT-----CC-----A 244

HPV38 TCA.... CAGG----TCAA-----T-----T-----G--G--A--------- T-T---TCA---C-G 244

HPV49 ACAGCAG-CAATTCT-----TTT---A--A--G--T--A--T------T-TC-A-CC-----A 231
GroupB2.con gAt......??????79g7????a?acaataT?a?aGTtCCTAAagtttctGgaAaTCAaTataGAGTttTtaGa 194
HPV4 ---......GTACAG-AACCTC----AG-ATT--------- G-----A----G-----T------ G------ 228

HPV65 ---......GTGCAG-ATCA-C----GG-TTT. G---G C--- 228

HPV48 AC.ooves AG-G---C---A-C---A CT CC----A------ 219

HPV50 TP GGTGGAG----C-A A--A-C C C-T 219

HPV60 -Cuin AGT-GTTC-A-T-----T-CT--A------ TG-AG--------- G-T--=---- A-GC-- 225
SuperC.con ata............2??77???ggggacAaaACtgTtCCtAA?GTgTCt?C?AATCAaTataGgGTtTTTa?a 176
GroupCl.con ?T?....cccccvvnenne GGGG?CAAAACTGTTCC?AA?GT?TCTGC?AATCA?T?TAG?GT?TTTAAA 188
BPV1 . R T--G--C-----A-----G-A---G--A------ 210

BPV2 GG A-nnmnmeeeas C--A--G---=-T-===-A-T-=-A=-T-e--- 210

GroupC2.con  ??A............222?22G??2????A??AC??T?CC?AA?GT?TC?CC?AATCAATA??G?GT?TTT?G? 144
EEPV . .TCAGG-TCTGGG-AA--CA-T--A--G--T--A--T--------TC-T--T---C-G 216
bDpv  AC-........... CA-AAGCAC-CG--TG-C--T--A--G--T--A--------CA-G--G---A-A 213
SuperD.con  AAA............ GGAGACACCGTTGTTGTTCCCAAAGTGTCCGGCAGTCAATTTAGGGTTTTCAGG 219
BPV4 YT 219

SuperE.con aat......??????????atgacac?gtgattgT?CCtAAaGTtTCtcCaAAtcagTacaGaGt?TTtcG? 392

HPV41 GCGG---G--AA-A-G-G--C--rermrmen-CT-Tereeee-T--G-CC--C--T 429
CoPV “A......GAAGAACGTTC---AGAG--T--A--Te-mrme-Ancm-Tereenee-C-G=-A-C--C 225
CRPV [ A-A-G---CA=-Core-T--Ac-Gmememmmene (o N— A-A-A 216

GroupEl.con 7?GT........??2?222°2AT?A?ACT?T?ACT?T?CC?AAAGT?TC?CCAAAT???T?TAGAGT?TTT?G? 168

HPV1a A--C-A---G-A---A-A--A-rr-Ge-Acre-GCA-T----T---A-G 234

HPV63 C--..ees... GCAAATG--A-C---A-G---G-G--T-----T=-Tor--CAG-A-----C-~-C-T 222

Unclass.con CTGGATGGGGATACTGTTACTGTTCCTAAGGTCAGTCCTAATCAATACAGGGTGTTCCGT 309
MNPV 309
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SuperA.con
HPV54
CgPV1

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

gT?2c??2tT?CC?GAtCCtAAtAA?TTtgg?tT?cCtGAt?c??cttTaTataAtcCtga?ac?cAacG?tTg 542
--G-AAC-A--T----------- G-----AC-G C-TAG G--A----- C--A 285
--G-GGC-T--A--C--C-----G-----T--G--C--AGGCT-CC-G--------A--G--C---A-G--A 104

GTTAGGCT?CC?GA?CCTAATAA?TTTACATT?CCTGAAAC?AA?TTATATAA?CC?GA?ACACA?CG?ATG 253
T--A-C A Y N— YN T--T--Ae-A-T-- 201
C--T--T G G T--T C--A-G-----G--C--- 291

GTGCGYTTGCCIGACCC?AATAAGTTTGGCCTGCCAGAIGC?CGCATATATAACCCIGACGC?GAa?GAcTG 351
----- A A A A--—-C-—A-G-—- 378
A A Te-A--Aeeee 294
T YN, A R N— C--GC---- 378
----- y PR, SN, o S o SUNo SUNI—— c 0 W ol » STV

GTACAGCTTCCTGACCCTAATAAATTTGCTTTGCCTGATGGCACCTTGTATAATCCTGATACTGAGCGCATG 251
300

GTgAAGCTGCCAGAICCPAATAAGTTTGGCCTGCCIGATGCIGACCT?TATGATCCAGACACCCAGaGaCT? 623
------ T A c TT-G T T 339
-T C----A A T-A—-A 630
G--C--T T (o NN B [o— CT-G 342

GT?CA??TACC?GATCCTAA?AA?TTTGGA?T?CC?GATCCA?A?TTATATAATCC?GACACAGA??G??TG 227
ol M 3 NSRS G ¢ M g p— AC-CC-- 291
~A-~-GT---A o C-C-G--A-T A TA-GT-- 291

E2 bind for HPV56
-> <-
GTaCG?tTgCCcGAtCCtAATAAGTTTGG?cTtCCtGATaCaaaTaTaT?TAATCCtGAcCAGGA?CGg?Tg 365
--C--C C GT-A C---G---T--------- G-----G---C-- 315
G---C-T 288
————— G----=-=-Cmmmmmeme - G----- A -A---T-A 396
291

gT22c2tTaCCtGAICCIAATAAAT TtgGcTtCCIGAL?ctac?? TaTATaAICCtgAaaCaCAaCGHtTg 451
~-GCAG------- C--A 477
~-AG-T-----C--- 375
BTN N i o S— CA~A-rA--G-AT-CT-- 294
A-TT-CC A GT---AT--e-Cren-T--G-G-A-- 294
B\ o oo R——— Ge-rm-Crmer-Gom-Cr-T-CC-Tomrmememenv (o cC- 294
B V. cT—— [ORN—— C-r--A---AAC--AG----G----A-CT-T----C-- 294

GTACG?TTGCC?GACCC?AATAA?TTTGG?TTATC?GACAC?TC?TT?TTTAATTCTGAAAC?CA?CGCCTT 252
----- [ORMNGTRE, SRS W NS ¢ 2 . NS—_— 2 W, F:T:
----- g P ST ¢ S, (N, SN o B G- 288

gT2cgtTTaCC?GAICC?AAIAAATTTGG 2 TTCCIGAtaCatc? TTTTATaACCCtga?aCaCAacG2tTy 347
A-A-A-wne-T--Co-CrmrmeGrmenTmemeaneCr-CorAnmrmene-To-Ac-Toee-G--GC-- 372
<AAAA----AcmeToeeneGorme-AcemeAc-CrmeneArene-GToe-CCT-C--G--T-- 294

S S Ac---A--C A T Te-e-A--T--C-A 297

A-TAAA--G--G--C--T T--A T A--A--C---A-G--- 381

~C AT A c--C-C T A-A 297

e T--C T T T T-- 375
«-Groe-Go-T--Cr-CrmrnsGorme-CCorm-A=-G-TAAC-+----G--A-C----G--CC-T 290

gTgGTaTT?CCaGACCCTAAtAAaTTTGCatT?CCTGAcaCaTCtaTaTttGAccCcACtAC?CAaCG?tT? 270

----- Ge-Acme-Toee-Crmememeea-Grmene-ToGor-C-To-CoTeree-Ac-Ace—-T--A 285
Y NG T, SN o B c S YN o S o c B—— A-G--T-A 285
A-eeG C--A A G--—-CC-G 285

G A Acee-Tern-G---CC-G 285
T A-T CC-G T-A---GT---C--A 285
A-A----A--T T-G TT-T-—-GT-—T-G 285
ATACGTTTGCCAGATCCCAATAAATTTGGGTTCCCAGATGCATCTTTTTATAATCCTGACAAGGAGCGGTTG 480

480
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con ?t?aaatTaCCaGAtCCtAAtagaTTTGCatTagcaGAtAtgtctgT ?tataAtcCaGA?aaagAaaG?tTg 333
GroupBl.con 7?TaaaatTaCCaGAtCCtAAtagaTTTGCatTagcaGAtATGtctgT?tAtaAtCCaGA?AaagAaaG?tTg 335

HPV19 T-----C------- C------ C-C--—--- C-T--T A--G T--T G--A 384
HPV25 Tommmmmmmmmmeeees C---C-T-----TC-T-----C-----A--T--C-----T--C-------- GC-- 297
HPV20 T-----C C-- G-----C-----T-------- A--- 311

HPV21 C-C-----G C-T A--C C--G----- A--A 319
HPV14d C----G--G-----C------ C T--C T T AC-- 297
HPV5 C C C-T T--C--C--T--C------C-T--- 297
HPV36 T-G T T--C-----A--T--—--C-----T---—-- C-G--- 319
HPV47 T G TC----G--C--------A--C--C--T--C------C-C--- 297
HPV12 C-C-----G----—--- A--C-----—-- T-----T--C-------- A--mm- T--T-GG-----G--- 297
HPV8 T----G A-----G C- A--C C G--- 381
HPV24 C-T C T C--A G--G-----A--- 315
HPV15 G-T-CT--T C C A G--- 297

HPV17 G-C-C---mmmmmmmmmmeees AG-----C--G-----------A-- T--C-----T--A--G-----A--A 297
HPV37 G-T-GG--G-------- A----A------ T A--A A--G-----G--- 318
HPV9 A-T-GC-----T-----A-----G-----T A--T T--T--G---C-TC-A 297
HPV22 G---C---T-----------C-A------T--G-G-------A-AA-CC--G----C--A-GGT-T--A--A 316
HPV23 G-T-C---T---- AG--------------C---A--A-C---G----T--T---T-C--G--- 316
HPV38 G---CC--T-------- C----AG-----T--G-----C-------- T---G------- T---T-T--GC-- 316
HPV49 T--CT C--C C---T AA-A-A-----C-----A--G-----A--A 303
GroupB2.con tt??aatT?CCAGAtCCtAACAagTTTGCt?TaaTtGAtAatg?ttT?TaTaAttCaGAtaa?GAacGttTa 259
HPV4 --CA-T--G-----C--A----GA------ e GC--T---G----T---C-T-----CC-- 300
HPV65 -CT-T--A T-G AT-G G---C---G----T--CC-T------C-T 300
HPV48 -GTA--C-T C-- AAA---A G 291
HPV50 -GTG-—--A C C-ACA--G-----C------- CA--=--—-- G 291
HPV60 C-ACT---T-------- A-----A-----AA-G--A--C-GA-C-G-C-T---CC----A-GA--GA-A--- 297

SuperC.con aT?caacTaCCtGATCCCcAAICAGTTTGC??TaCCtGAtA?g?C?gT?cA?aAcCCaAGtAA?GA??GgcCT? 236
GroupCl.con ATACA?CT?CC?GATCCCAATCA?TTTGCA?T?CCTGA?AGGACTGT?CACAA?CCAAG?AA?GAGCG?CTG 248

BPVLI A--A--T--mmmmmeeee, A------ C-A-----C--=mn- T----C--e-T--A-----G--- 282

BPV2 G--C--C---neemeees (CEE T-GeemmeTommmmees G---=-T-=---C--G-----C--- 282

GroupC2.con ?TC??A?T?CC?GATCC?AA?CAGTTTGCT?T?CC?GATAA?GCC?T??AT?ACCC?AGTAA?GAAAGG?TA 197
EEPV A--TT-C-G--G-----C--C---------C-T--A-----A---A-GT--G----A-----G------ C-- 288

DPV G--GC-T-A--T-----T--T---------T-A--T-----G---C-TC--A----T-----A------ T-- 285

SuperD.con CTAAAATTCCCTGATCCAAATAAGTTTAGCTTTCCTACACAAGATATATACAACCCTGAGAAGCAAAGACTA 291
BPV4 291

SuperE.con gT?cgatTtcCagAtCCtAAca??TTTGCaTTTgG?GAtAAG?ca?TtTtTgAtCCaGAaAa?GAaaGacT? 456

HPV41 --C--T--C---A--=-C--T-CC--=--=--- T-T--nw-- T-CC-----A-C--T--C--G--GC-T--G 501

COPV 297

CRPV A-CAA-C-C--T--C-------AG----------- T--C---CA-C-A-A---------G--G---C-G--T 288

GroupEl.con GT??G?TTT?C?GATCC?AA??GATTTGC?TTTGG?GATAAGG??ATTTTT?A?CCAGAAAC?GA?AGA?TA 223
HPVl1a -GC-T---G-T-----A--TA------- g e CRE CA------ A-T-mmmmeen A--A---T-- 306

HPV63 --TA-A---C-A-----T--CC--=---- C-memeAnmnnnen AT-em-- G-C-emnnee- T--G---C-- 294

Unclass.con TGTAAATTACCGGACCCTAACCGGTTTGCATTTGGTGAGAAGTCGGTTTACGACCCTGAGAAGCAACGGCTT 381
MnPV 381
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SuperA.con
HPV54
CgPV1

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

gT?TGGGCCTGgt?GG2gT?GAggT?GGcG?GG?CagCCATaGGIgHGG22ttagtGG2cAICC?tt? 601
«-Ace-A--CACA--T--Gror-T---A-G--Cr----A--G---C--CC-A----T---A-A 357
Y N— CCGT--G--Cr-mr-Aree-Te-A-----TC-G--Ae----CAC-----C-----C-G 176

GTGTGGGCCTGTGTGGG??T?GA?GT?GG?CGTGGACAGCCTTT?GG?GTTGGT?TTAGTGG?CATCC?TTA 314

363
363
GTCTGGGCITGCACTGGYGTIGAGGTAGGCG?GGYCagCCTgGGtGT?GGYCTCAGTGGACACCCTCT? 420
C-C---T A--C T—-T 450
c-C C-- T--C 366
T T--Ac-=-AC------G A 450
BT o S y g I YN N o RN RN, | ¢ — G 366
-A-A-A-A-A-Co-Gor-T-AcmememencaneG 45
GTGTGGGCCTGCAGGGGCATTGAGGTTGGTAGGGGGCAGCCATTGGGGGTTGGTACTAGTGGTCACCCGCTG
372
CTGTGGGCYTGCGTgGGaGTaGAGGTGGGCCGIGGYCAGCCTITgGGTGTYGGgTgTCIGG?CACCCaTAT 694
T 411
A A A 702
-------- C--T--C--Co-Terermen-Teree-CormeneCormene-A-GA-A-C-Cornn- T 414
GTGTGGG??TGTGT?GG?GTTGA?GT?GG?AGAGGACAGCC??T?GG??TTGGCCTTAGTGG?CATCC?TT? 284
------- CCrmemToTrmerAr-To-Tormemcaca AT-Ac-CA-mememeceAcee--T-G 363
------- GT----G--C-----G--G--C CC-T--TG T-—-C-A 363
GTaTGGGCCTGTGTaGG?TgGAg?TaGGCCGIGGaCA?CCTTTAGGTG?TGG?gTaAGTGGCCATCCatT? 431
-------------- G--CCrr-AA--emerme-CorArmmememeTee T TeeeeAce-T-A 387
T---T C-G 360
C--GC G 468

[ocy NN, S A 363
GTaTGGGCCTGTgtaGGgTgGAaaTIGG?GgGGCCAgCC?TTaGGgTIGGCCTIAGTGG?CAICCaTTa 520
e CT--A CC-T--T-—-T G T 549
S S NE—— Y N—— (o) P, S N N o S—— T 447

366

A-A A--G--Crore-Grreeme-AceeT- 366
B AN § g M RN N, | . N, S 366
GT?TGGGC?TGTGT?GGTGT?GAGGTCGG?CG?GG?CAGCC??TAGG?GT?GG??TTAGTGG?CATCCATAC 310
YNGR, N, S Te-Ar-TeeeeAT o To-Ac-CAmeme- Toememene 360
SR N ¢ S ¢ S C--T--Crmr-CCre-G-T--TGormrme-Cremmnene 360
GT?TGGGCCTGTgtaGGC?TtGAagTaGGcG?GG?CAGCCatTaGGIGT?GGCatt AGTGGICATCCttta 414
-T TG--G T-T G C 444
-T AC---AG T-T (RN, S —— 366
S T--TT-A-G C-- AT A 369
B T AC----T-G---A-T---A-G--A----T G-T G 453
SN S— (O YW W c T — (oA Y — 369

362

GTaTGGGCCTGCA?aGGgIT?GAYGTaGGtAGIGGICAGCCCtTaGGIGTIGGTaTtAGTGGGCATCCaTTa 340
-------- A-e--Ce-CC-Acre-Go-Crmr-Anmm-Arenmene-GrneGoAcrme-Ace-T--C 357

-------- [T NN G MY\, | S o SUSI ¢ M——— c .-
TC---C-G A--A 357
------------- TT----G--A--G-----A--C-----C-G 357
BT T-C---T--A---T A T 357
-G T-T---T--A A A--T--G 357

323

GTTTGGGCCTGTGCAGGCGTTGAGGTTGGACGCGGACAGCCATTAGGTATAGGTACTAGTGGTAATCCTTTT 552

552
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con GT?TGGgcctg?agaGG??TaGAaaTagg?aGaGG?caaCc?tTaGG?gT?gG?actacaGG?CAtCC?tta 393
GroupBl.con GT?TGGgcecTGeagaGG??T?GAaATagg?aGaGGaCaaCcatTaGGtgT?gG?actacaGG?CAtCCatta 399

HPV19 -G----G AA-T T-----G C A--T-G-GT---A-------- G 456

HPV25 -T TA-T AC-T--G-----T--------G--A-G-GTG--T--C-----G 369

HPV20 --C----G---T-----TA-A T G C--T--A-G-GT---T--------- 383

HPV21 -T TA-A A-----G-----C--G--G--G--A-G-GT---T--C--T--- 391

HPV14d -T-----A TA-A C T A--T-G-GT---A--------- 369

HPVVS20 --A--T--mmmm - CA-A--C-GC-GT--T--C--TC-G 45
HPV5 -T-me- T-----CT-A-------- T--G--C--G----------- AC-G-G---T--T--C--T-AT 369

HPV36 --G---AG---T--G--CC-T T G T--C-G---G--A--C---C-- 391

HPV47 -G G--TC-A-----T--A--G--T-----T--------T--C-G---T--T--C----AT 369

HPV12 -C AT-G------A-T--G--T--G--T-----C--T--A-G---T--A-----C-AT 369

HPV8 Al EER CT-A-----CA-T--G-------mm-mmmmo- T--G-GC--C--C-----C-AT 453

HPV24 -A----GT AG-A T T--G--A-GT--A--------- 387

HPVVS75 G- G----m-- C--T--T--C-GT--A------ C-G 45
HPV15 --Temmeem- TGT---CC-T-------- g A--T--T---T----C-----T--- 369

HPVVS102 --A-----T-TC-AT--G-----A--T--AG----C------ C-- 45
HPV17 --T-----A--TGC---CC-T--G-----AC G A--C A-----C--G 369

HPV37 390
HPV9

HPVVS92 G-----A--A--AT----T-----T--- 45
HPV22 --A-----T--T-A---GT-A A G--C A--T--C---=-T-=--=---- 388

HPV23 --G-mmeee - GC---AC-T-----C--CC-C--C-----T-----G--C--C-G------A--C--GC-- 388
HPVVS42 --T--G--G-------- T--G--A--C-------- Tommmmeem- 45
HPV38 -G A---CC-T CC G A--T--A A-----TC-- 388

HPV49 “-Anmeeeeel T-----CT-A-----T--TC-T--C--G--T--------T--T--A-----A--------G 375

HPV76 TCA C A--A--GT T-----CC-- 45
HPV75 TCT--G--G-----C--G--G--A--TT------- C-----T--G 45
GroupB2.con GTtTGGAaAcT?g?aGG?aTaGAAaTaGG?AGaGGtGG?CCtcTtGG?aTtGGaaCtaCaGGtCATCCtTTa 325
HPV4 372

HPV65 372

HPV48 363

HPV50 e A-T-=eToeeeme G-C--G-------- G---T-A--TG-=-=-T-==-T==-me=- C--G 363

HPV60 --C----G-T-G-A---CC-T-----T--T G---T-A--A T-T--C---=-A--- 369

SuperC.con GTgTGGYC?GTt?T?GG?GT?CAgGTgTCtaGaGGgCA?CCtcTaGG?GGcactGT?ac?GGgCA??Cc??t 295
GroupCl.con GT?TGG?C?GT?ATAGG?GT?CA?GT?TC??G?GG?CA?CC?CT?GGAGG?AC?GT?ACTGGGCACCCCACT 302

BPV1 --G---C-A--C-----T--G--G--G--CA-A--G--G--T--T-----T--T--A------=---=---- 354
BPV2 --T---G-T--A-----G--T--A--A--TC-T--C--A--A--A-----C--A--T--------------- 354
GroupC2.con GT?TGGGC?GTTGTGGG?GT?CAGGTGTC?AGAGG?CA?CC??T?GGTGG????GT???AGG?CATTC?TA? 249
EEPV --C----Tomm-m- G--A-------- T-----A--A--TT-A-----CTCT--TTC---A-----G--T 360
DPV -G A T--C-------- A-----G--G--CC-G-----GGAG--AAG---G-----C--C 357
SuperD.con  GTGTGGGCTGTACGTGGAATAGAAATATGTAGAGGACAGCCCTTGGGTGTAGGAGTAACAGGTCACCCAAGC 363
BPV4 363
SuperE.con GTtTGGgGcecTtaGaGG?aTaGAgaT?ggTaGgGG?CAgCC?TAGGtaT?gGtgT?aCaGG?aAcCCt?t? 519
HPV41 --C-----TA--C-T--G--T---G-TTC------ A-----C-------- T-----A-----G------ T-T 573
COPV e T-A-----AT----A--A G--A--A AA----T--G--TC-T--AACA 369
CRPV --G---T----mmm--- T--T---G-CAA-C-A--C-----TC----AG-CA----C-----A------ A-C 360
GroupEl.con GTTTGGGG?CT?AGAGG?ATAGA?AT?GGTAG?GG?CA?CC?TTAGGT?T?GG?AT??C?GGC?A?CC??T? 275
HPVla --------C--A-----G-----G--A-----A--C--G--T------A-A--A--AA-G---C-C--TC-T 378
HPV63 ---mee-T--T-----C-----A--C-----G--T--A--A------G-G--T--TT-A---A-T--AT-A 366
Unclass.con GCATGGTGTATACGGGGAGTGGAGATAGCTCGTGGCCAACCTCTGGGAATAGGGATTACTGGGCATCCCCTA 453
MnPV 453
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con tt?AAtaaattggAtGAtactGAaaattct?ata?at?t......g?tg??gat?ctgg??a?......... 647

HPV54 -T--GT-CAGGA-CT............ 411

CgPV1 205
GroupAl.con TT?AATA??TTGGATGATACTGAAAATG?GCCTA?ATAT.....G?TG?AGG?CCTGG?AC?......... 361
HPV32 420

HPV42 420

GroupA2.con TATAACAAQCTagAtGACACIGAAAACTCIAACATaGCA......CATGgggacAttgGtcag......... 477
HPV3 507

HPV28 423

HPV10O - T G-----A T 507

HPV29 e A--GA------- A--mmmm- T--T---...... —-CT--A-A--——......... 423

HPV77 A--GA C-—--T-...... ----CT----A-A---CT......... 102

GroupA3.con TACAATCGCCTGGATGACACTGAAAACACCACATTACTT.....GTTGCAGAGTCCTCT............ 377
HPVBL = e e e 426

GroupAd.con TAtAAtAgaCaGGATGACACTGAAAATYCACACAcaCct......GAt?CAGCTGAL............... 744
HPV2a

HPV27

HPV57

GroupA5.con TTTAATAA?T??GATGA?AC?GAAAA?TC?C???T?GC?......A?TG??AATGCA?A????......... 321
HPV26 e G-TG-----T--C-----C--T-ATT-G--T 420

HPV51T e A-AT-----C--A-----T--A-GCA-A--A 420

GroupA6.con TTtAATAgg?TGGATGACACTGAaag?TC?AaT?TAGC?......aaT?A??AT??t??aga?......... 475
HPV30 ---C-GG--ACAGC---G......... 444

HPV53 -T-C-GG--AC-GCCCCG......... 417

HPV56 ---A-TA--GT-AT---A......... 525

HPV66 ~ --------C----------GGTC--T---T-—-A...... GG-A-TA--GT-AT---A......... 420

GroupA7.con TATAATA?attgGATGAtACtGAAAattCtCat?tt?Cc......tC?gct?ttaaTac??ag......... 570

HPV18 - A---A-----C------- G---C---GCCG--......A-GT--AA-GT-T-TG--......... 606

HPV45 - A--mnnmemee- A----G-G-----GCAG-T 504

HPV39 G-CA C--A-CAT--T-A 420

HPV68ME180 GGC-A C-CGT--T-- 423

HPV70 G T--T--......--T---G---G---AC--

HPV59 A C C------ G-AG-A...... 423

GroupA8.con TTTAATAA?GATGA?GATGTGGAAAACTC?TCTG??TAT.....GG?ACAG??CC?GG?CAG......... 357
HPV7 A-----A G----TA-—.....-- A----TA--T--T—......... 417

HPV40 G-----G A--=-CC---......-- C----GT--G--G---......... 417

GroupA9.con tTaAAtAAatTtIGATGACACtGAAAac?gtaataaatat......gc?Gg??a?cc?GGt?c?......... 463
HPV16 - Goemeeeee A-----TGC--G-GCT---......--A-CAA-TG-A---GTG......... 501

HPV35h -- TTCe-mmmemmm. -TT--TA-CT-T---A-A......... 423

HPV31

HPV52

HPV33

HPV58

RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con tttAAtAAagt?agaGAtaCaGAaAAt?cta?t???tat??????caag?aa??tcta???????????... 436

poly-A for HPV8
- <-

GroupBl.con TTtAAtAAagT?ag?GAtaCaGAaAAt?cta?t???tat??????caag?aa??tctac?............ 442
HPV19 510
HPV25 423
HPV20 437
HPV21 451
HPV14d 429
HPVVS20 e 99
HPV5 . . 423
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75

GroupB2.con tttAATAAQtttGGaGAcaCAGAAAATCCTa?cg??TAc......2?7a??acaacaagat?????????... 372
HPV4 -A
HPV65 -A TT.
HPV48 C-A------ A-A--Grmmmmmmmenmees G-TTT--T
HPV50 G
HPV6O e A-A--eee- Temememnnnnnn GC--CA--T......CCTTT-A-G--GA--AATGGTGAT... 432

SuperC.con ttAAt?CT?TgcTIGATGCaGA?AATGTIA?TA?AAAa......GTaActgCaCA????ACa......... 343

GroupCl.con TTTAATGCT?TGCTTGATGCAGAAAATGT?AATAGAAAA......GT?AC??C?CAAACAACA......... 353
BPV1 T G --C--CA-C----m-mm-........ 411
BPV2 C Tommmmmmn -=T--TG-A-m-mmmmmm. 411

GroupC2.con  ???AA?ACT?T?2T?GATGC?GAGAATGT?AGTAAAAA?......GTAA?TGC?CAGGGCAC?......... 292
EEPV CAG--C--C-GA-T----Gmrmemen ) p— [CH— YN — A....... 417
DPV TTC--T---T-CT-Gror-Acmmeneee (O A......- (o A Covrooo 414

SuperD.con TTTAATAAGTTCAAAGATGCAGAAAATCTAAACCAAAAT.....TCAGATCAAAAAGAA............ 417
BPV4 e, 417

SuperE.con TTtaAtAagTitgATGATGC?GAaAAtCC?a?cAa?taT......attaata?acATgcaa?t????????? 570
HPV41 T CTA---TGG-......--A--C-A-A--AAC-T-ACTGACCAA 639

COPV ---G-C-GA-ACA------ TA-----C--A-A---AA--......C--GC-GG-----G-GG-......... 426

CRPV e A---mmne- TC--G-----C-CA--G---...... TAC----AC------ GAC......... 417

GroupEl.con TTAAATA?GTT?GATGATGC?GAAAATCC?A??A?2TAT.... . A?TAATAC?CATGCAA?TGG?...... 323
HPV1a A---A A A-CA-AT---......-TeerenTorreeeAe-A ... 438
HPV63 G---T T T-GC-GA--......-A-wmea-Acmeea-Co=-T...... 426

Unclass.con TATAACAGGCTAGAGGATGTGGAGAACCCTGGAAAGTAT......CCATCTGCTCCGGGC............ 507
MNPV e 507
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con

HPV6b
HPV11
HPV44
HPVS55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con

HPV34

L1 Nucleotide Alignment

409

564

564

TG 159

............... GACAGTCGTGACAATGTGTCTGTTGATTATAAGCAGACCCAGCTACTTATTGTAGGT
483

A--G--C--AC----C

434

............... GATGG?AGGGAaaAtATITCCATGGATTATAAACAGACaCAGCTGTTtATTcTgGGe 800
C 519
C T--- 810

T—T 522

............... GA???22AG?GA?AA??222TC?GTTGA?AA?AAACA?AC?CAGTTATGTAT?ATAGG?
~-CAAC--G--C--TGTT--Acrme-T-Toeme A Anermemenens T—T 477
~TGTT--A--T--CACA--T-----Co-Crrmr-Gr-Trmrmememens A-C 477

............... GAtAGtaGGGACAAtaT?TC?GTtGATC?tAA?CAAAC?CAQTT?TGIATT?TtGGa
............... C--T--T CA--G-----C--A--G------A----G 501
weeim=Commeme=-T---G-T--A--G----C---A-----A-----A--C---A----C 474
\mmmmemmmmemm——an, A--A------ GGC--G-----A-----G------ G----- 582
477

361

525

............... GAcagtaGgGA?AATGTgTCIGTgGAITATAA?CAaACaCAg?T?TGIATTaTaGGe 623
....... ~-GT---C A G-- T-A-ee-T-G-- 663

A--T G C-Goen-T-T 561

A--G----T-G-C 477

S NS SN o3 N— 480

..... C -G T-A 480

I, FoyNOR i Y W YN BN N ¢ SN T

480

GA?AG?AG?GAAAATGT?GCTATGGATTATAAACA?AC?CAGTTATGTAT??T?GGC
....... SRRy N— | A--T TG-A— 474
G- GT-G- 474

............... GATAAtAGYGAATG?TaTCtATGGAITAtAAaCAaACaCAatTgTGHTa? TtGG?
c AT 558

A-A-T 480

A-m-A C C—T 483

G--G--T--G--A--CA-TT-A--A

T---C G--A----C-—-A 483

cT A-ee-A--C 561
----- Crnrer-CG-G-Arme-Co-C-Grnenea-GC----CA-GC-A--A

405

517

567

476

449
468
471

471
471
471

............... GATAGTAGGGAGTGTATGTCAGTAGATTATAAACAAACACAGTTATGTATTGTAGGC
666

~

&
p
&)

AT

666
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con  ............ ???GAtgAtAGacaaaAtac?TCatTtGAtCCtAAaCAa?taCAaaTgtTtaT?aTaGGc 490

GroupBl.con ..... ....7?7?7?GATGAtAGacaaaAtacaTCaTTTGAtCCtAAaCAagT?CAaATGT TtaT?aTaGGce 497
HPV19 RTRRTR G GT C GC-A T 567

HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d worimm==-Comme-GTG - ---G---C- G- - - -- A -
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24 . .
HPVVS75 ..o -GG - G- A Ao A
HPV1S ....--C-Geeeeeee-T----C--A--G--G--T--------G-AG-----
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75

GroupB2.con ............ ???GAtaA?AGAcaggAtgTtTCtaTaGAtCCaAAaCAaAcaCAgaTgtTtATgTaGGt 428
HPV4 .
HPV65 [SUUTTVUTTUUTRUEN @SN o MU, U ¢ U, AN gy, W—

HPV48 AC-A--A--T--- 477
HPV50 C 477

(2] 2AY/<10 HUUUUUUUU @y Gty \y Y W ¢ — ¢ T\ P —— A 489

SuperC.con  .....occeeeen GATGACaGgAAgCAa?cAGGcaT?GAtgctAAgCAaCAaCAgaTtICTgtTGCTaGG? 397

GroupCl.con ............. GATGACAGGAA?CAAACAGG??TAGATGCTAAGCAACAACAGATTCTGTTGCT?GGC 406
BPV1 A CC A--- 468
BPV2 G AT G--- 468

GroupC2.con —.............. GATGAC?G?AAGCA?G?AGG?ATGGA????AA?CA?CA?CA??T?CT??TGCT?GGA 331
EEPV oiemeemeA-Grme-G-Gor-Cor-CGTC--G--A--G--AA-T--AC---A-- 474
DPV  eeeeeesimeeee C-T---A-C--T-----TACA--A--G--A--GG-G--GA---T--- 471

SuperD.con ... GATGATAGGGTTAATGTATGTATGGACCCCAAGCAAGTTCAGCTTTTTATTGTTGGC 474
BPV4 474

SuperE.con ?????2..22?2???GAct??AGg?aaAacattGetTTtGAccC?AAaCAaac?CAgaTGtT?aT??T?GG? 617
HPV41 GGTTCA......... ----CA---TTG-G------A--------T--G-----A---C--C-G--AG-A--T 702

COPV . GGAACA---AGC---GTT-----G-G---A-----T-------- T--mmmmm- T--GA-A--G 489

CRPV .. CAGCAA----AC--AA---G---G--G--C-----C--G---GTG---C----A--GC-T--A 480

GrOUPEL.CON  ovvvvvereen. GAT?2TAG?CAAAAT??TGCTTTTGATGCAAAACA?AC?CAAATGTT?CT??T?GGC 369
HPVia e, —-TC---A------AC G--A C-CG-C- 495
HPV63 e —-AA--G---GT A--C T--AA-T-- 483

Unclass.con ............ ACGGACAATAGACAAAATGTAGGCCTTGATCCGAAGCAGACTCAGATGTTTATTGTCGGT 567
MnPV L 567
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

TGtacaCC?cCtat?GG?GAacAtTGGggtaagGG?ac?cc?TGtaa???t???......2¢c?g??7¢c??ct 746

«-Crmr-Aceme-Ar-Towee-Cror-Cro-A--C-AC-TA--~-CACC-AAT..... A-ATTGG-TG-- 534
TGTAAACCTGCCAT?GG?GAGCA?TGGGGTAA?GGT?CTGC?TG??C??CACA?........... TC?AAT 457
T--C---T G--Groe-T=-CT-TG Ao A 537
A--G----C A---A----C--TA-AC-G.......or. e C-- 537

TGtAC?CCtCC?ATGGGgGAgCAtTGGGGCAAgGG?ACccc?TGt???ca?act......act????caccg 587
...... G-G...T----- 627

--A...CA--A- 543

...... C--...G---A- 627

————— G-----C-----C--A--C-----T-----C--TGTG---GCA-GC---......-G-TCCG-TG-T 546

...... -A-ACTA-C--A 225

TGCAAACCCCCTATTGGGGAACACTGGACAAAGGGTACTGCTTGTGCTAACCCC.....GCGCCCCGGCCC 500

TGCcAAaCCCcCTATIGGTGAGCACTGGTCCAAGGG?ACCACCTGtAatGGG......... TCtTCTGCTGcT 862

Tomme-Tommmmm e
=T T A
————— G A T C--T-----C-GC---.. 585
TGT?C?CC?CC??T?GG?GA?CACTGGGGTATTGGCACTA?ATG?AAAAA?ACA......C????AC??C?? 408
---A-A--G--CT-G--A--G----------mommeme T---T---=-T---...... -AGAC--AA-GT 543
---G-T--A--TA-T--G--A------mmmmmmmeeeem C---C-----C---...... -CTGT--CT-CA 543
TGt?C?CCcGCtaTaGGtGAACAITGGaCtAA?GG??C?G??TGT???TC?aCa......CcagcTacaaca 579
--CA-T--T-------- A--mnnaee- G----A--CA-T-CC---CGT--TG-G......--CC--G--CA- 567
e C-----A--G--TA-G-CC---CGT--C---......--TA-----G-G 540
————— A--TG-T-TG---AAG--C---......-A--T---C--- 648

---G-A--A--AT----G-------=--=--- G--CG-G-TG---AAG--T---......---- G--AT--- 543
TGTGUCCtGC?ATIGGgGAgCACTGGYctAAgGGCA??gctTGtAAgeCtact......aatgtgcaac?g 685
--—-CC-----T-=------ T A----CT-------- AT-GCG-......CC-T-ATC--A- 729
————— A-----T-----T-----------C-------CACT------A---G-A......C-AT------CT 627

Cc--C G A-AG--A--C-----C-A-......---- ATCTAC- 543

C C--A--T-AAT GC...... G-CC 546

T--G--A AG--C------T-C---....ooorrsm A- 540
————— A--=--C--=-A--A-=--=-A-A--=--=-CT-m-mememmeee L, -C---G T T-A- 546
TG?AC?CC?CC?ATTGG?GAATATTGGGGTA?GGG?AC?CCGTGCAATGCTTCT.....?2??GT??C?C?T 456
-T--T--T--T-----A d e B AAA--GT-T-C- 540
=-C--A--C--A-==--Gmmmmmmmeennas Ae-mComTommmmmmmmmenee L, CGG--AA-C-T- 540

TGcAaaCCtCCtataGGtGAaCAITGGGGtAAaGG?a?tcCtTGtA?taat???......gc7g?aactgct 575
———————— A--------G-----C-----C-----ATCC--A----CC---GTT......--A-T--A-C-A 624
CAG-T--AA--A 546
549
633
546
. 624
-GC-CTG-A-G- 539

TGTGCaCCcCCtTTaGGtGA?CATTGGGGtaA?GGcAa?CaaTGTactaaTgta......agTGTacAagat 512

----- c G--C--G A--T--A--G-r-e---AC-......CC----G-C- 534
----- T--Ae-Grormeme-AcememeneneGo-T-CA-we--T-A--ACC...... TC--n-A-- 537
G G YN G C Y. S S — TA-G--- 537
----------- A--G--G--GrrmrmeneaneGorme-G-Corme-Aceon-GT.....--A-TAGC 537
T A Y.\ oN T c— GG--......-A--CC- 537
T G--A Ace-CAmee-T-AGGo-..... oemememmemen 537
TGTAAGCCTCCCTTAGGGGAACATTGGGGTACAGGCACACCATGTGGTACCCAA............ AATGCT 726
.................. 726
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
MnPV

TGtacaCC?tgtataGG?gaacAtTGGGAtaaaGcet???cc?TGtgaagatga?...?????t???caa??? 541

TGtgcaCC?TGtaTaGG?gaacAtTGGGAtaaaGcet???cc?TGtgaaga?ga?...????ataatcaa??? 551
----- T--C G-----C ATTA--A----CT--GC-A......G---T--CTCAG 633
----- T--A--------G------mo-m----ATTA--T-----T--T-GC......A---T----CAA 546
...... GT-CCAA-CCCA 560
A--CCA-CTCCA 574
...... A-ACCA-CCCCT 552
......... -T----CAA 219
...... G--C-G---ACT 546
...... CGCC-GG-CAAC 568
............ C-G---ACT 540
...... CCAGC-G--AAT 546
...... C-AC-G---... 627

...... 570
...... 228
——————— 549
225
549
570
549
225
---AT---G---T----T---T CCTGTT T-CA.....GGC-G---GGTA 565
--CA----G--CT----T---T---=----- C----CCTGTC---A----T-CA......GG--GC---CTA 565
--CA-C--C---T----GAGGT--------- C----CCAGTA---A----T-CA.....GGA-G----TTA 172
--CA----G---T--=-T-=-T-==-=--- C----GCCTGTA---A----T-CA......GG---C---ATG 225
--CA-T--T---C----A---T-C----=--=--- ACCTGTA-----TA-T-CA......GGGG-C--GACA 565
---A-T--T-----G--T--GT-C-----CGCT---AAA--T-----T-CA--T......GC-GG---G... 549
--C-----G--C-----T--G--C------GC---CAAG--C-----T-CT--C......AGAGGGGT-... 219
———————— T--------G--G--C------GCT--CAAA--C-----C-CT--C......A-AGGAG-C... 219
TGcactCCaGC?attGGtGAACAITGGGATataGCtgAaCCtTGtga?a?t?ct......?7??cc??aaaa? 484
T--A--A A CCC-GCC--......GCT--GC--C-G 549
———————— T--T-----G AG-----G CA-G-C--.....GTT--TC--CCA 549
--TG-------C-C---A---T-C------T-----A----A--CA-TGA-TTG............ G----C 537
---AA-----TG T T----A C-AAAAC.....AGCTTAA-T--T 543
--T-AA-----C-C C T---A TCC-G--......... -AGC---A 552

TG?ACcCCtGCt??aGG?GA?TA?TGGACaAcaGC?cGtCCaTGtGTtACtGAL......aGaC?AGAaa?T 454

...... 633

[1-L1-38
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TGTACCCCTGC?GAAGGGGAATA?TGGAC?ACAGCCCGTCCATGTGTTACTGAT......2G?CTAGAAAAT 467
T Tommmn AL C-T 534
A C---m- G A-A 534
TGCAC?CC?GCTAT?GGTGAGTA?TGGACAA??GCT?G?CC?TG?GT?AC?GA?......AG?CCAGA??CT 381
————— C--A-----T--------T-------CT---A-G--C--C--T--A--T......--G-----GA-- 540
————— T--C-----A--------C-------AG---C-T--A--T--A--G--C......--A-----TG-- 537
TGTGTACCTTGTGATGGAGAGCATTGGGATAAGGCACAAGCTTGTGAACCACAA............ GGACCA 534
.................. 534
tgta?aCCtGC?acaGGtGAacACTGG?c??t?gctagacg?TGtgcAgg??a???????c?a????aac?t 667
GC--A------ A-AG-----GT-----GACG-T---GC-ACA----A-AACCCTCCACTGACCAAAGC-GA- 774
--C-A---A--TTT-----m---=--- T-TT-AA-----T-G--CA----AC-G......GT-CACACTGCA 555
--CGTC-----C-----A--------- G-TCAG--A-AG-AG------- AGG-T......-C-CCAC---AG 546
TGTAC?CC?GC??C?GG?GAACACTGG?CAA????2??G?CG?TG??CAGG???A......CA??T??A?CTT 410
————— T--T--TT-A--T---------A---GT...A-T--T--CC----GGA-......--AG-GA-A--- 558
————— A--A--CA-T--G---------T---TAGCTC-A--C--TG----AAC-......--GT-TC-G--- 549
TGTGTACCTGCACAGGGTGAGCACTGGAGTAGAGCACTTACCTGCAGCAATCAG.....GTGGTTAAGAAG 633



SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

0g9?GAcTGtCCtcc?tTggaatTaat?aatac??ttaTtcAQGAIGG?GAtATGgt?GAtacaGG?TttGGt 810
- Temmmeem- T-mmmmmem- G-A---T-ATA---A-------- T A----T---A-----G 606

GG?GACTGCCCACC?TT?GAATTA?AAAA?AGT?TTATTCAGGATGG?GATATGG??GATGTAGGGTTTGG? 519
S G2 T--Ge-er-C--C--G T----CA A 609
-T Ac-Aceoee-Acee-TooT G----TG G 609

GG?GAITGCCCICCCCTgGAGCTIAT?ACH?C2cCTATICAGGATGGCGAIATGGTGGACAC?GG?TatGGt 653
B (N SRR, O - § N ¢ N N S — YN, S 699

-A---G-C T T--C-T--- 615

~A--T-C T T--C--G 699

B S (o R—— § O N YN N N ¢ —— T--C--G--C-- 618
-A-Co-TormeTome-T-A-G--AT-TTA C T--C-G 297

ACTGACTGTCCTCCATTGGAATTTACAAATACCACCATACAGGATGGCGATATGGTGGAAACAGGCTATGGG 572
621

GGTGACTGCCCgCCCCTCCAgTTTACtAAtaCaACTATTGAgGAtGGGGATATGGTTGAAACaGGGTTcGGt 934
c c 654
T T 945
-------- 3 PN RUUN SRR S ¢ S Y CG 657

GG?GA?TGCCCCCCC?T?GAA?T22T2TCC?222T?ATT?AGGATGGCGATATGATTGATACAGG?TTTGGA 465
wG-TemrmemeeT-Ac-T-AA-T---AGCA-Tro-Gormemmmemememmmememencn [oRu. 615
«-A--Crernenen-C-G--C-TG-A---TCTG-C---C G 615

GGYGA?TG?CC2CCt?T?G?A?T2?TtAAT?CaCCtATagAGGAIGG?GACATGGTYGACACaGGGTTTGGt 640
wee-T-T=-T=-CT-G-A-C-TG---T-Toree-Cormenn-C T-T-TT 639
«-C--C--C--C--AT-G-A-C-TA-C---T-----=-T A y p— 612
we-Co-C-G--C-T-C-T-AA----A G----A-A A--C 720
wee-T--T=-A---C-T-C-T-AG----A-C--G C-T c 615

GGCGA"TGtCCtCC'?tT'?GAA’?Ta'7taAA’)ACaCCtaTtgAgGATGGtGATATG”TaGAtACaGGaTATGGt 750

-----T--C--C--T--A---C-TAA---C---GT-T-G--A. G T 801
--T--C--------T--G---C-TAA---C--CAT G-G T-----G 699
--G--C-------- T--G---C--G----C--C----mmmmmmmmmmmmoeee- A-T-----T--C-----A 615
--G--C-----A--A--G---T--G----T-----=--- C--eeem- C--mem- A-T------ 618
-----T-----A--A--A---T--G-T--T--TG-A C------ A 612
————— T--------AC-A---T--A--=-T-----A-----A G----C G 618
GG?GACTGTCCTGTA?TAGAATTAAAAA?TGA?GTTATT?AGGATGGCGACATGGT?GAT?C?GGCTTTGGT 520
e Commmmmmeeees G---A------ G T---G-A 612
-G T C--- C G---A-T 612
gOtGALTGtCCtcCatTagAgcT?ataAAcactgTtaTacAgQGAIGGgGACATGGT?GAtACaGG?TtTGGt 644
A T-A A-----T T--Te-ee-TemeeT=-Creem- 696
618
621
705
A 618
AC--mememeenaan G--A--TT-T--TT--A----TG T A G-----A 696
...-C--C---G--C-T-----TG-T---T-A T G-A---C 608
GG?GACTGcCCtCCctTgGAAtTaaTTACtAGTGT?ATICAgQGATGGIGAIATGGT?GA?ACaGGCTTTGGa 580
S B G-----A---C-T-----C-----T--A C T--C T 606
S B C--G------ C-T---=-C-meeTo-Aneeneen G--CrmmaeToeTommmmmeeees T 609
-G A---G G--C--T--T------ 609
--A C T--CG-A--mmnnmmmeenns G--C--T--T------ 609
--A--T: T--A G A C--=-G-Tome-Aremmm 609
-C--T--T--—--A G A T--T 609
GGGGAATGTCCTCCGCTTGAATTAAAGAACACCACTATACAGGATGGTGATATGATTGATGTGGGCTTTGGT 798
798
11-L1-39
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con gG????tgtCCtCCaaTagAatTaaaaaatacagt?ATtgAaGatGG?GAtATGg??GAtAtaGG?TitGG? 603
GroupBl.con @gG???aTGtCCtCC?aTagAatTaaaaAatacagt?AT?gAaGatGG?GAtATGgt?GAtATaGG?TitGG? 613

HPV19 B\ (o o TemeeGor- T To-CToemTo Tomemenee A--C----CA-----T--C-A-—-C 705
HPV25 e [N o N N TT---T-Te-Co-Tormememe G-----CA-C-T--C-A—T 618
HPV20 ~TTC--C---A CA--AC-------C------CA A-A—C 632
HPV21 -ATCG--Cror-Go-Tormeee-TTo=-To-CA--AC-------C-----CA A-A—C 646
HPV14d ~TTCT--C---A-T G-T To-Cor-CA-mmeee C-A—-A 624
HPVVS20 ~TAGT--C--A--Acemenmmee GTT--C--TAC--AC-G-G---A------CT-wrmeme A-A—C 291
HPV5 ~CCTT-wmemees T--T---Crermen-Cor-TAT--AC----=-T-wee-CA--Coe-T---G 618
HPV36 A-ACT--C--A--A--T-<--G--Cr-TTAT-Acmemenee C--C---CA-menen T-——A 640
HPV47 I o3 g ) iy C---TAC--TC-G---+-C--C---CA--C--T--T--—-C 612
HPV12 ~TGTT--Cree-Crmrn-GrermeGoeCr-TT-Co-Tormemenv T--C--CA----T--T-—-C 618
HPV8 ~TCTG-C--Ar-Co-Tor-Cormemmmemees 3 gy p— G--C--CA---T--T-—T 699
HPV24 ~TAG------A-=-T--TA-G---GT--=-T----A=-TCorerme-Toeenee-CA--=-T--T-A--G 642
HPVVS75 ~-TCG-+-C--C--T=-TA=-+-GG T---T---C--CCrrmrme-Acrmee-CA=-e-T--T-A-—-A 300
HPV15 V.- S— TT-G-C-Toememmemees 3 gy Co-Con-T-Teemmeme T—T 621
HPVVS102 -AAA---Come-AT---2-C-G-Gr-Corme-Ac-Anenmeme Y NSNS, S— C--C 297
HPV17 ~-CCTG----A--AT-Grmrmemmemen C--T=-T-Coremmeme T--Core-Te-Corn-Coe-A 621
HPV37 ~-ACAG-----A--AC-T--mmrmemenv [ORN T, S— G--Cor-T-Trmemenen G-C-A 642
HPV9 - CTTemememnes ) g G---Cror-A--T--Goere-Go-Con-T-Tooe-TeAceA 621

HPVVS92 ~  —-CTT-----A--Coee-Gormrmenen g g, YN, ) S C—A 297
HPV22 [Ty i . N Y. N 5, A A--A 637
HPV23 ) o (RS C-GT--T--A---s--G--C---T-C--C--T--C-—--T 637
HPVVS73 GTo3 1 P oY, N C-GT--T--A CoeeeT-T A—C 244
HPVVS42 BGy | TC-T---C----G----GT--C--A y— C—T 297
HPV38 ~-CCT AC---e-GererneGT=-Aw-Teer-CoeA-Con-T-Tomeme-Ae-C 637
HPV49 ~TAA--CereeATomememene 3 RN, [N, NV RN, SN, T—T 621
HPV76 ~-CAA-----A-=-TT-G---C-GGT----T--A--A A G T——A 291
HPV75 B V.V N S [y p— To-To-GeermeGormemene (cH— TT 201

GroupB2.con GGagattgtCC?CCaATa?AacTagtaaA?acttatATTCAgGGAIGGtGAIATGIG?GAtAtaGG?TTTGG? 550

HPV4 —T-C--T--A—-G 621
HPV65 ~  eeeeeeee T--T---G-G-T--G-Cr-Armrm-GormeneeGormemene TeeT--Te-A 621
HPV48 -G-C-GCA--A-----TCormrme-T--T--GT G-A C--G 609
HPV50 ~-CA-Ge-er-Toee-C c-G G-A AT 615
HPV60 «--TCC--r-Coe--TA--T--AC-C-GT--ATA--rnen-- Core-Aceee-Cor-Con-Comn-A 624

SuperC.con GGc?CcTG?CCtCCTaT?GAAtTAAAaaacAaaca?ATAGAaGATGGaGAIATGATGGAaAT?GGgTTTGGt

GroupCl.con GG?GC?TG?CCTCCT?T?GAATTAAA?AACAA?CACATAGAAGATGG?GA?ATGATGGAAAT?GGGTTTGGT

BPV1 --C--C--C------C-T A-----G G-- T 606
BPV2 -T--G--T------T-A G-----A A--C A 606
GroupC2.con GG?TC?TG?CC?CCTAT?GAA?TAAAA???A???2?TATAGA?GATGG?GATATGATGGA?AT?GG?TTTGG?
EEPV --C--C--C--C-----A---C-----AAC-AACC------ A---m-Tommmeeeee T--T--C-----T 612
DPV --G--A--T--T-----T---T-----TTA-GCTT------ L —— C--A--A-----G 609
SuperD.con  GGGGATTGCCCACCTATTGAGCTCAAAAACACAAAAATACAGGATGGTGAAATGTGTGATACAGGGTTTGGT
BPV4 606
SuperE.con 09?7gA?TGtCC?cc?aTagAacT?at?aacaCagt?’ATaGAaGATGY?GACATG?ttGA?ATaGG?TIGG? 727
HPV41 -ACA-A-----TG-TC----G--T-AGTC-T--TAC--T--G----CA------ AG---C-----CC-G--A 846
COPV --AC-A-----A--A-------- G-GA------ ACA----------- A--T---G-A--T-----G-----T 627
CRPV ACC--C-----C--C--T-----AG-G-----T--T----------- G------ TG---A-----C-----G 618
GroupEl.con GG?GA?TG?CC?????T??AA?T??T??A??C?GT?AT?GA?GATGGTGA?ATG?T?GA?AT?GGT?T?GG?
HPVla --G--C--C--CAGGG-GC--A-GA-AG-GT-T--C--A--A--------C---A-G--T--T---T-T--G 630
HPV63 --A--T--T--TCCTA-AG--T-AG-TA-CA-A--T--T--G--------T---T-T--C--A---C-A--T 621
Unclass.con GGTGACTGTCCACCTATTCAGCGGATGTCTGGGATGATTGAGGATGGTGACATGGGGGACATAGGTTATGGC
MnPV 705

lI-L1-40

OCT 95

529

606

705



L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con gc?aTggAtT Ttactgc?tTgCAggc?aatAaatctgAtGT?CC?2tT?GAtaTttg?aa?tctat?tgtAAa 873

HPV54 e R AAA-CC-A--AA-CTCA---AG---G--A--CC-T---G-AGCT-CC--A--T------ 678
GroupAl.con GCA?T?GA?TTT?GTGCTTT?CAA?C?TC?AAAGCTGAGGT?CC?TT?GATATT?T?AA?TC?ATTA?TAAA 575
HPV32 ---A-G--C---A-------G---A-T--A-----------G--A--A------A-G--C--C----G---- 681
HPV42 ---C-A--T---G-------A---T-C--C A--T--G G-A--T--A----C---- 681
GroupA2.con GCcATGGACTTTgcTgc?tTgCAatt?AATAAGTCtGACGTGCCc?TaGATATTTGCCAQICtACtTGCAAA 722
HPV3 e G-AAC-----G-CC-------- A--mm- AT e A-C--C------ 771
HPV28 “-A-mmmmee TA--A--GGCC-----A--G T C 687
HPV10 A----T--A-----A TA A T--- 771
HPV29 e TC-----G-T-------—-- T------ C-T----mmm o= G--T--- 690
HPV77 A----CC T C-T T 369
GroupA3.con GCCATTGATTTTGCTGCATTGCAGGAAAATAAATCTGAAGTGCCATTGGATATTTGCACCACTATATGCAAG 644
HPV61 693
GroupA4.con GC’>tTGGATTTtGCCaCTCTgCAGTCcAAtAagTCaGATGTtCCtTTGGATATtTGTAC”AAcatcTGTAAA 1004
HPV2a -C A C--T-C------- 726
HPV27 --A C G---T A---G 1017
HPV57 -GC G----A C--A C-- C-----T-----A------ 729
GroupA5.con GCTATGGATTT??CTGCC?TACAGGC?ACCAAATCAGA?GT?CC??T?GATATT???CA?TC????TGTAAA 520
HPV26 e TA-----T------- e T--G--CA-T------ AGT--A--CACA------ 687
HPV51T e CG-----C------- C-mmmmmeeeee C--C--TT-G------ TCA--G--TGTT------ 687
GroupA6.con GCaaTggAcTTTAA?g?aTT?CAGGAATCtAA??CtGA?GTgCC?TT?GA?ATTgtACAATCCAC?TGTAAA 702
HPV30 --C-----T-----AAC---A-----=--—-- AT-A--T-----T--A--T---TC--------- C------ 711
HPV53 ---T-AA------- A-CT--G----------- AT----T-----A--G--T---=--mm-=o--- A------ 684
HPV56 -T G-TG--G GG----G--A--T--A--C-- e OZE 792
HPV66 GCT---A A--GG----G-----A--G--C----------- T--A------ 687
GroupA7.con GCtATGGAcTTTagtacaTTgCAgGA?AccAAaaGtGAgGTaCCatTaGAtATtTGtCAaTCcaTtTGtAAA 821
HPV18 =-Cmmmmm - A--T--T---T G-- 873
HPV45 el e T--A--GT-C-----T-------- C-mmmmmmemeeee C------ 771
HPV39 G--G A G--T 687
HPV68BME180  ---------mm-mmmmmem- A--A--A--A-----C-----G--T-------- A-nmmeeee, AG-C--C--- 690
HPV70 -C C A C C--mem- G-G------ 684
HPV59 AATTG T-A A G G-- 690
GroupA8.con GC?ATGGATTTTGC?TC?TTGCAGGCCAATAAAAG?GATGTGCC?TT?GATTTATG?ACATCTATTAGTAAA 585
HPV7 --C A--A C T--A T 684
HPV40 =T T--C T A--G C 684
GroupA9.con gc?ATGGAtTTTa?taCatTgCAgGctAatAAAagtgAtGTICCtaT?GALATITGta??agtat?TGcAAa 710
HPV16 ==Te-==-C-=--Crnem- O C-mmmmeen A--=--AC-G----=--=-~ CATC---T------ 768
HPV35h “=Anmmneeened C--eee- Ae-Anmmeemeeeeneeanaas CC-A-----A--C-GTTCC--T------ 690
HPV31 --T----------C-G-T--A--A-AC-C A T-G--C ATTC---T--T--- 693
HPV52 TGC-mmmmmeee, A---Co-mm-AeeaGmmmmmnnnnne G--C--T-----A----GC---G-A--T--G 777
HPV33 TGC AA T GGC----CA------ 690
HPV58 TGC-----C---GG G-----T AC----CA------ 768
RhPV1 =-T=-==-C----A-G--C-=-==--C--C---TCA---=--==-=- A--C--A--C-CT--CG-G------ 680
poly-A signal
-> <-
GroupAl10.con GCcATGaATTTtGCtgAaTTgCAa?C?AATAAATCIGATGTICC?tTaGAtATaTGeac?gCtacaTGCAAA 648
HPV6b R B T-----GA-C---=---- O TA-T--C-----TGGCA------- T--- 678
HPV11 ] B A--C--A---A-C-----=-- G-eneeee CC-T-----T--TGGAA--GTC------ 681
HPV44 GC-A A T T--- 681
HPV55 C C-A C T 681
HPV13 G T-T G--AC----Crmnnmmmm GT-C-mmmmemmm 681
PCPV1I e Gr-mmmen AC----A---T-T A-----A--T AnmmmeTmmmmn 681
GroupAll.con GCCATGGATTTTAAGGCCTTACAGGCAAATAAAAGTGATGTGCCCATTGATATTTCCAACACTATATGTAAA 870
HPV34 870
l1-L1-41
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con aatataAAttttaaa?c?tTacaa?a?aatagatCagatGt?agttT?GAtaTagt?aatgaaat?tGcaaa 667
GroupBl.con AAtaTaAAtaataaagc?tTa??a?a?AatAgatCaGAtGT?AGHT?GAtaTaGT?aAtgAaac?TGCcAAa 676

HPV19 ---T-----TT---G--C---CA-C-A--C-----T-----C-----A-------- A--mm T--T--- 777
HPV25 =T TT- - A---CAGC-A--C---G-T--C--A---C-G--------T--C-----C--T--- 690
HPV20 -CC-----TT------ A---CA-G-A--C---G-------A-----G-----T--T-----G--C--T--- 704
HPV21 ---C-----TTC-----C---CA-C-A-----G--T-----T-----A--C-----T--------G--T--G 718
HPV14d ---T-----TT---G--A---CA-G-A-------- T-----A---G - T TT------ 696
HPVVS20 363
HPV5 690
HPV36 ---T----CTTC---AATC-GCA-G-G-G---G A-----G T C------ 712
HPV47 --C--T---TTC--G--C---CA-C-C-G---G--T-----T---C-T--C--T--A--------T-----G 684
HPV12 --C--G---TT----A-A--GCA-C-A--C-----T-----C--CC-T--C-----G-------- T-memm- 690
HPV8 G--CTT---GA-T---CA-C-G--C-----T-----A---C-C--C-----A-----G-TA------ 771
HPV24 ---T-----TT--G-A-AC--CA-C-A-G---------C--A-----G-----T--A--------C--T--- 714
HPVVS75 --CC-----TTCCGTA-C---CAGG-A--C-----T-----A-----A-------- G----m-- C--T--- 372
HPV15 --C--T-----C--G--C---TC-GTT-C--AG G---C-G G T-meme- 693
HPVVS102 ~  -------- C--C--G-TT---TC-GTT-C--AG T---C-G T T--T--G 369
HPV17 --C--T-----C----TGC-TTC-TTT----A A-----A T A------ 693
HPV37

HPV9

HPVVS92

HPV22

HPV23

HPVVS73 -----T--C--C---A-A---AGTTTT----AG-------- T---G-G--C--T--T------- TT--T--- 316
HPVVS42 --C--T---mm-- GA-AC-GTC-TTC-------------- e TA------ 369
HPV38 e C--C---A-TC--TCCTTT TomemeAme-a-Goee- T Tomeeeeem C--mem- 709
HPV49 C--------GA-A---TCTGTT--C-----T-----C-----G-------- A-----C-TT-----G 693
HPV76 - ---A-CC-GTC-GCA----AG--------C-----A--------T---A-T-TT--T--G 363
HPV75 L A-C--GTC-GCA----A--------- C-menaGmmmeeee T---A-C-TT--T--G 363
GroupB2.con gcTgc?AAtTTTa?tac?tTgcagcagGAtaaatCtgG?GttCCttTaGAt?Taat?gat?caaTttGtaaA 615
HPV4 ==-TTC-=e- AAG-T------ GCT---------A-T-C------G---G-C--T-CCA--G-------- 693
HPV65 --TTT AAG-T A-C-C---A--G---G--G-T-C-A----G--C--- 693
HPV48 - Tenenme CC--AG---AT------- CGTG----C--C---C----GT----A---T-T---A---T- 681
HPV50 AA---A--C---CC--AAC-A--A-----C-G-G-A--G--C---------A--G-G---T----CA-CTT- 687
HPV60 AA---A-eenees T---C-----AG-A--------A--T------C-----A-T-CCA--GA---------- 696

SuperC.con GC?GCtaAcTT?AAAga?tTaAATGCcA??AA?TCAGATCTaCCTCcTtGACATT??aAAtga?ATCTG?TG 583
GroupCl.con GC?GC??ACTT?AAA??A?T?AATGC?AGTAAATCAGATCTACCTCTTGACATTCAAAATGA?AT?TGC?TG 589

BPV1 --A--CA----C---GA-A-T-----A G--C---T-- 678
BPV2 --T--TG----T---AC-C-A-----C A--A---C-- 678
GroupC2.con GC?GC?AA?TT?AAAGAGTTAAATGCCACAAAGTCAGATCT?CCT?T?GA?ATTGC?AA????AT?TGTTTG 492
EEPV --A--T--T--C C---T-A--T-----A--AGAT--T------ 684
DPV --T--G--C--T A---C-G--C-----C--CTCC--C------ 681
SuperD.con  AATATGAATTTTGCAGCTTTGCAAGCCAGCAAATCAGGAGCCCCTTTGGATATTGTAGACCAAATAGTAAAA 678
BPV4 678
SuperE.con gc?aTGgALtttT??t?CttTgCAg??aaacaaatCaGatGttCC?tT?GAtaTtGta?a?tCtatctGCAAa 789
HPV41 AACT--A-----TC-A-AC-----AG--------- C----CC--A--A GG-T 918
COPV --A---meee-- AAGG-------- CATT-T--G----GA-----AA-T--C--A---A-T---GCA------ 699
CRPV --A-----CCA-AAAA-A------ GCC-GTTT------ G-----CC-T--GT-A-C-C-G--A---A----G 690
GroupEl.con GCTATGGA?TTTG?T?CTTT?CA???A?ACAA??C?GATG??CCTTT?GAT?TTG?????2?C????TGCAAA 500
HPV1ia - T----C-G----A--GCA-G----GT-T----TC-----A---G---TTCAAG-AACA------ 702
HPVE3 e C----G-T----G--AGC-A----AG-A----CT-----G---A---CAGGCA-TGTC------ 693
Unclass.con AACTTAGACTTCCGAGTGTTGCAGGAAAACAAGTCAGAGGTTCCCCTCGAGGTAGTTGACTCTATCTGTAAG 777
MnPV 777
l1-L1-42
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

TAtCCtGALtTAttTa?aaATGgctgcaGA?cc?TATGG?gA?agtaTgTttTTtt?ttTacG?aggGAaCAa 938
CC-TA GG-A-----G--C---T-A-------AC---A-GC-------- 750

TATCCTGA?TA?TTAAAAATGTCTGC?GAGGCCTATGG?GACA?TATGTTTTTCTTTTT?AG?CG?GAACAA 639
C-T A C—-A G--A-G 753
T--C T TG Y T — 753

TATCCIGAITAITTgGGCATGGCCGC?GAJCC?TATGGCGACAGCATGTTITTTTactTgCG?agGGAaCAa 791
T T--C T-A-A-G-G 843
A GG Y.\ 759

----- A A G-e-T C C 843

TATCCTGATTATTTACAAATGGCTGCTGAACCATATGGAGACTGTATGTTTTTTTGTTTACGCAGGGAACAA 716
765

TATCCaGAITAICTGAAGATGGCTGCAGAJCCTTATGGIGATTCIATGTTCTTITCYCTGCGIAGgGAaCAa 1076
----- T c 798
C---A c A---G 1089
c C C--e-C--G—- 801

TATCCTGATTAT?T?AAAATGTCTGCAGA?ACATATGG?AA?22CATGTTTTTT??T?T?CGC?GGGA?CAA 579
cT T A--CAG TT-C-T--C---A- 759
T-A C T--TTC CA-T-A--A--G-- 759

TATCCIGAITATTTaAAAATG??TGCAGAIGCCTATGGYGATTCTATGTGGTTtTA?TTaCG?AGGGAACA? 769
AG C C C--T--G--T-=-=--- G 783
————— C G AG T-----T G 756
C TC T C-----C A 864
TC C-----C A 759

@]

GRE for HPV39
-> <-
TATCCIGAtTATTT?CAaATGTCIGCaGATg??TATGGGACagtATGTTITTITGHTacG?2ggGAaCAg 888
A ccT TTCC C----GC-T--G-- 945
----- AcmemeeGrenmemenee-To-CCCrermene- TTCrmemennenen-CCon-CC-T---A 843

>

5
n
>
»
)]
0
>
\,
o
N

TA?CCAGATTATTT?GGAATGGCTGCAGAACCGTATGG?AATAGTTTATTTTTTTTTCT?2G?AG?GAACAA 650
~C A T TA-A--Ameme- 756
-T G A AC-C--G 756

TAtCCaGAtTATITaaAAATGQCt?ctGAGCCaTATGG?GAtAg? TTaT Tt TTtTatcT?cGaaGgGAgCAa 778
A-T--e-TGT-A--A C--C-Crmrmrmemenee 3 O A-- 840
-----  —c T-T A-—-TG T-A-T 762
C- T-G C---CA T-A--T--A- 765
GC AGC T--C--T--G--Cr---T---TA--C-T--e-- 849
A--AG--en-Toree-Tomem-TermemeeoC-Toe-ToeC-To-A- 762
----------------------- CAG---A--Te-Goern-T=-Go-Coon-T--TA--C-T--G 840
N, N G AT-A--T--C-----C--C--C--G C-- 752

TATCCtGACTATTTaCAAATGGCTGCaGAICC?TATGGIGACAGATT?TTTTTTTattTaCGaAAgGAACAa 718
----- A--T C--A Teee-AceneenT-Co-G 750
TG C-T T--G--G G 753
G c G 753
-------------------------- ToeeAem-G G C 753
A c-G 753
T YN SN S N 753

TATCCAGATTATCTAGGCATGGCCGCAGATCCCTATGGCGATTCTATGTGGTTTTATATTCGTAGGGAACAA 942
942

[1-L1-43
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con TatCCaGAttTttTaaaaATG?caAAtGAgT?TATGGaGAt?c?tgtTTtT TtTatGetcg?cgaGAgCaa 734
GroupBl.con TAtCCaGAtTTttTaaaaATG?caAAtGAIgT?TATGG?GAtC?TGtTTtTTtTatGetcG?aGaGAgCaa 743

HPV19 e C-----G---CA--------- G-----T-----C--C AA-GC 849
HPV25 e C---C-T------ CA---—--—-- G-----G-----C--C----------- A--GC-G--A--- 762
HPV20 C CAG T-----A-----C--C-----------——- GC-G--A--- 776
HPV21 C-- CA G-----A-----A-----C A--C 790
HPV14d C---C-G CA A-----A-----C-- C--mmm - A--C--G--A--- 768
HPVVS20 - T--C---—- CG----CA--—------ A-----C---G-C AC-G 435
HPVS e G---CA---C---A-T-----C---G-G--C-----------—-- T--G------ 762
HPV36 - T--C--C------—-- CAG-------- T-----A---G-C C 784
HPV47 --C--G----—- C-C------ CA-----——- T-----G---G-T--C----------—--- T-mmmmem- 756
HPV12 e G------ CA---C-----A-----A---G-T--C---- 762
HPVE8 e T G CAG G-----T---G-C-----C- 843
HPV24 C CA e C-T------ CC-T------ 786
HPVVS75 - C--mmoeee G---CAG------ A-A-----C-----T--C-----C-T------ CC- 444
HPV15 CT---G G-----A--CG-T---------- T---AA-AC----A--G 765
HPVVS102 ---mmmemeeees CT---G-C-------- A-----T--C--T-------- C-T---AA-G-----A--G 441
HPV17 T-----T---G-A-----C----TC--CA-AC------- G 765
HPV37 --C--T----mmm- C----G-T-------- T-----G---G-A-----C----T----A-G-----A--- 786
HPV9 --T-----A---G-A-----C----T---AA-A-----A--- 765
HPVVS92 ---G-----A---G-T--------C-T----A-AC----A--- 441
HPV22 -C-----C--C--A--C-------G---A--T--G------ 781
HPV23 e C-----G-CT---T---------- A-----A---G-C G---C--A 781
HPVVS73 - Tommmmmeee- cT---T-C--------T-----A--C--T--C-----C-T------C-------G- 388
HPVVS42 e C----T-C----- T-----T--C--C G A 441
HPV38 -C -C-T1-cC---T-T--------T-----T-----C--C--C----T--TG--AC-G------ 781
HPV49 -=-G---G--e CA-A-----G---G-T-----C--C------A-AC-T--A--- 765
HPV76 - Commmmmmeeees G-C-----CA-A-----A--C--C A-AC-G 435
HPV75 e C--CC-T-=---- G-C-----CA-A---=-G--C--C---mmrmemneenn CA-GC-G--A--- 435
GroupB2.con TggCCaGATtTttTAAAaATGac?AAAGATaTCTATGGaGAt???gT?TTtTTcTtTGgtAaacgaGAaCAa 682
HPV4 GGG AGCT-G A-G-A 765
HPV65 C GT------ G AGCT-A--C--T-A-----GG-------- G 765
HPV48 G-----C T CTCT--C--C--T----------- Go-meem 753
HPV50 - T---C-A Teeenee G G--CCAT--G------- A--CA--G-A---G--- 759
HPV60 -AT--T-----AC A GCA--A Tenenme 768

SuperC.con TAtCC?GA?TAC?T?AA?ATG?CTGA?GA?GC?GCIGGCAA?AG?ATGTT?TTITTTGCaaGgAAaGAACAa 643
GroupCl.con TA?CCAGACTACCTCAAAATGGCTGA?GA?GCTGCTGG?AA?AG?ATGTTCTT?TTTGCAAG?AAAGAACA? 652

BPV1 -C G-- T--T--C T G G 750
BPV2 -T A--T A--C--T C A A 750
GroupC2.con TATCCTGATTA?TTAAAGATGACTGA?GA?GCGGC?GGCAA?AG?ATGTTTTTTTTTGC??GGAA?GAACAA 555
EEPV e Tommmmmmmee g e O TC----A------ 756
DPV C G--G----- A-----T--C CA----G 753
SuperD.con  TACCCTGATTTTCTTAAAATGGGTAATGACCCGTATGGAAATTCTATGTTCTTCTATGCTAAAAGAGAACAG 750
BPV4 750
SuperE.con TATCCaGACTAtcT?aaAATG??a?A?GAac??taTGG?gAttctatgTTITTITITGc?cG?aGaGAgcaa 851
HPV41 - T-----C--GC-----AT-G-A----TA-----A--CCAC-------- C-A--TG--GC-T--AGCT 990
COPV e C--C------ GC-A-T--G-CT-----A---AGATGT: TAA-A 771
CRPV e A------ CA-A-A--T-AG-T---G----------- C----A---TA-A-------- G 762
GroupEl.con TATCC?GATTATAT?A?AATG???CA?GAAG???ATGG?AA?TCT?TGTTTTT?TTTGC?CG??G?GA?CAA 553
HPV1a = - T-mmoeee- C-G----AAC--T----CCT----C--C---A------- T-----A--TC-C--G--- 774
HPVE3 - A---ee-- T-A----GGA--G----TAC----T--T---C------- C-----T--CA-A--A--- 765
Unclass.con TACCCCGATTATTTAGGAATGTCCAAGGAAACCCACGGCAACTCATGCTTCTTCTATGCTAGGCAGGCGAGA 849
MnPV 849
lI-L1-44
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

aTgTTtgc?aGaCAtttttttAAtagggctggtac?gttGGtGA??¢c??T?cCt.....eevveeeeennn. 985
------- TT--G---A-G--A--------A-----CA-G-----GC-TG-A---.....cootrrrn 804

ATGTTTGTTCGTCA?TTGTTTAATAGGGC?GG??C??TTGGTGAACCTGT?CCT.....cccvvee 686
C A--AA-CC 3 T 807
T T--CG-AA--------m---- A, 807

cTgTTtGC?aGaCAtTTttTtAAtcG?GCtgGTgttGttGGaGACaccaT?CCa.................. 842
T A--mm-mo-- C----CA-A------A-G-C----------G-G--T.....ooovreee 897
--T--C--TC-G A-A C--- T--T..

.................. 819

ATGTTCACICGICATTTTTTCAATCgGGYTGGtaaGATGGGTGACaCcaTCCCy................. 1130
T
A---C

G GTC

@]

2T?TTTGC?AG?CA?T?TTATAATAA?222G2?G?TGTTGGGGA?G2?AT?CCY.................. 615
T-A----C-A--T-Toee---GGCG-GG-Crmrmrmrnv T-CT--A-C.ooorerrrrr. 813
A-Coree-T--G-C-Armenmrme-ACTT-TA-Grmememenv A-AC-T-Teroooorrrreenn. 813

E2 bind for HPV56 ->
TT?TTTgCcAGaCAtTa?TTTAATAGGGCaGGt?at?TTGG?GAag?aaTaCCT..........c....... 817
837
810
918
813

CTgTTTGC?AG?CAITTTTGGAATaGag?tGGtat??TgGGtGAcacaaTaCCT.................. 937
999

ATGTTTGTtAGaCACITITTTAAAGQYCIGG?AC??T?GGIGA?2CtGT?2CC Y. ... 824
T--A T--TG-T---AAA-—-A-A........ccooeo.... 894
T--A
A-G--T

A
A

ATGTTTGCaAGaCAITTtTTTAAIAGGGC?GG?actGTIGGIGA?ca??T2cCa................. 766
-------- Conemememencac-Crre-To-CGAG--G--G--A-CTG-G-T........c0o.... 804
T--C C--T--+-G--G--A-CTG-G-T...... .. 807

c T--A--A------GG-CG-TT-C.... 807
G--A--G----A~-GG-CA-T---... . 807
----------- G--ro-Coeme-CoemeeAc-CT wmememem-A-AA-C- e 807
A-G G--AAA..eeeo. 807
ATGTTTGTTAGACACCTATTTAACAGGGCAGGTACTGTAGGCGATGCTATTCCA.................. 996

.................. 996
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
FPV1
MnPV

tgtTATgCcaGaCAttttTtTgttagaGgaGGtaaagtaGGtGAtgctaTaCC????????????tgatgc? 793

TGITATGCcaGaCAttttTtTGTtaGaGG?GGtaaagtaGGtGAtg??aT?CCt???????????tgatgc? 799
921
834
848
862
840
507
834
856
828
834
915
858
516

-------- A--G---A--=---AC-C--A--GGC---G------TTA--A--A
Temeee-Anmene-AC-+-Cor-GTT--T--A---TCT--A--A

B AN Ace-ene-Coer-T---GCr--G---C-CT--T--A...
G--C-C Teee-Teer-G=--CG--A--C........
T AcmeTeceeAcee-CT=-Tomm . GA--C—-A
T--C G--A--C--T----C---CGA--T-—-.........

E2 bind for HPV6E5 ->
ttaTATgCcaG?CAttttTTTgt?agaGcaGG??caatgGGaGAt?ct?TaCCa.........??7g7a?c? 733
825

822
GT?TATGT?aGaCACATcTGGaCccgggGGGG2?CIGACAAAGAAG?CCCLoCC.... ... 691
GTGTATGT?AG?CA?AT?TGGAC??G?GGGGGCTC?GA?AAAGAAGC?CC2A?................. 693
-------- T--A--C--C-rr-CA-A-rmres-G-Grmrmee-C--T-CC.....cooovvoceoo. 804
-------- A--G--T--Aweme-TC-Grmrmeme-Te-Aceane-A-C-GT..occooeooceorr.. 804
GTTTATGT??G?CACAT?TGG?C?C???GGGGTAC?GACAAAGAA?T?CC2CC . ................ 595
810
807

L3 start for BPV4 ->
ATGTATGTCAGGCATTTATGGGCTAGAGCAGGGAGAGTAGGAGATGATATTCCTACAGGAGAGTCTGGTAGC

822
aTGTATgc?AGgCAt?T?tT?ac?cg?gc?GG?a?ggt?ggtgaaaA?gag??????2?2?2?22?2?222?2?2???? 891
C----- T---- A-AA-GCAA-AC--G--C-A-A-G-A--CTG-GC-ATTT..cocevrrennnns 1044

C-mmemme C--A---A-TA-GT-CA-AT-T--C-CACAA---TT-G-ACCAGTCCCCAAAGATACCTATGCA 843
--------T--A---T-C--C-GCA-G--A--AGG--ACAAG-----T-T-AAGAGCAGGGCCTACATAAAA 834

ATGTAT???AGGCA??T?TTTAC?C??G??GG????GT??GTGA?AA?GAG??A. ... 586
------ ACC-----CT-T-----T-GC-GG--TTCG--GG----T--G---GC-.......c0e.u.. 828
------ TTA-----TG-A-----A-AT-CT--AATT--TA----A--A-—-AA-........cceee. 819

TTATACAGCAGGCACTTCTTTAACCGTGCAGGTGTT?A???T?2?2?2?2?2?2?2?22G2??72?222?272?22C?2?27?77? 889

G-ACC-...GTACCAGA-ACAGTTCCCAT-GCT... 30
C-GGG-GAGACTGTGCC-GAGTCATTATA-AAGAAG 921

[I-L1-46
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con ... ga?ga?tt?tatattaaaggtac?a?t????g??????t?????????c??g??agt??t 1015
HPV54 L A-T--C--A--C-----GAAAT-CTCAGGTAAC............... -TT-AC---TC- 849

GroupAl.con ............ GA?GA??TGTATA??AA?GCT?CTAAT??TGC?TCTGGCAGA?ATAATTTAG?TAGTAGT 734
HPV32 TR A C 867
HPV42 C G 867

GroupA2.con ..... ....GA??C?TTgtac?T?AAagGtaacagcggg?G?gg?g?t??????????tGGtAGTGCt 883
HPV3 ceerreenena-CG-G-o--- A-T------ G----TCA-A-C--C-G-CGGGATAAAA----------- 957

HPV28 867

HPV10 948

HPV29 867

HPV77 546

GroupA3.con ...........GACTCTTATTATCTTAAGGGTGCGAATGACAAGGCGGCC......... CCTGGTAGTTAT 821
HPV61

GroupA4.con CCcGGCAGTCAT 1177
HPV2a RPN

HPV27
HPV57

GroupA5.con LLPPP2APTTRT 644
HPV26 T
HPV51

GroupA6.con CCtCC?AG?TCt 864
HPV30 TR AA

HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con ............ ?cagaatTaTATATTAAaGGcACtga?atacgTgc?agt??????...CCtgG?AgttaT 984
HPV18 veerninnnss CA-TCC- o oo A-GT--G-C---TTCA......... -----C--C-G- 1050

HPV45 B e O AGCGCTAA-ATGC--GAAACC...-----C----G- 954
HPV39 --C--T----C- 864

HPV68ME180 AT 867

HPV70 --=--T-C-C-- 861

HPV59 --A--C------ 867

GroupA8.con A?TGA?TTATATATAACAGGT?CATCT??TCG??CT?CT......... ATTGCAGGCAGT 743
HPV7 . [ Wy SR— G/, W g ¢ iy y S —— 861
HPV40 eeeeeeeeimConCrmmmmemmee et Ao e GG ---GA--C-.... o 861

GroupA9.con ....gatGActTaTAtATtaAaGG?tc???????ggaa?tactg?????...?2T?cc?Agcagt 864
HPV16 945
HPV35h 861

HPV31 870

HPV52 960
HPV33 TR
HPV58 . 945
RhPV1 ----GC-A--TCAAG...C-TG-C---CAC 857

GroupA10.con ............ ga?ga??TgtttgTtAAagGt??Ta?taaa?gtaCt?ct.........????ctA?Ta?t 803
HPV6b cevvereene.=TACAC-TA-AA----G---AG-GGA--TC-C--GT--......... GTAGGG-G--G- 855
HPV11 <eee-T--CC----G--A-----GGG--A---CA-AT-AT--..
HPV44 ....C-G--TC--G--A-----A--GC--G----AA----GT-...
HPV55 .o. C-G--TT--G--T-----—- GC--C----A-—--AGT-. .C---A-GCC 855
HPV13 . -CA--AT-A-A------G---AG--A--C-CT-T--.... oerA--G- 849
PCPVI --A--CT-A--G----=--- GAC--CCTC-C-AG--A-—......... GTTT---G--C- 858

GroupAll.con ....GATGACTTAATGATTAAGGGTACA...... GGCAATACTGCATCG...CCATCCAGTTGT 1047
HPV34 e 1047

... GTAG---G--G- 858
...C---A-GC- 855

lI-L1-47
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con gt?a??cagaa?aataaatattac?tacctgca??????g?tcaa???caaaa?act???tTaGg?aattc? 844
GroupBl.con Gt?a??cagaa?aAtaa?TattactTacctgca??????g?tcaa?c?caaaa?act????TaGg?AattC? 850
HPV19 -GA-GCAT---A----CA--C---A-----C-TAACAATAG---GCAA---T-T---AATT----A---G-C 993
HPV25 -GA-GCAT---A---GCA-T----A----AC-TAACAGTAG---GG-T---T-T-A-AATC----T--C--A 906
HPV20 -GT-GCAT---G---GCA-TC---A-T--AC-TGTGAATAA---GG-A--G--C-AC...C----T-----A 917
HPV21 -GT-GTAT---G---GCA------ A-T--AC--ATGAAT-A----G-A--GT-C-AG...A-T--T--C--C 931
HPV14d -GT-GC-TA--G---GTT------ A-T--AC--ATGACAAA----C-A-----C-A-...A-T--C---G-C 909
HPVVS20 -GGTCA--T--A---G-A------A---AG---GCTTCA-AC---T-A-----T-G-...T-G--G-----T 576
HPV5 -GT-CAT-C--A---C-G-T----A-T--A-GGGCTGAT-GC---G-T-----G---...A----A-----C 903
HPV36 -GG-CTTTT--G---C-G-T--T-A-T----GGGCTGAC-GC---GAT-----G--C...A----A---G-C 925
HPV47 -GT-ATAT---A---C-A-T----A-T----GTGCTACG-G---GG-T--G-GC---...A----T---G-C 897
HPV12 -GC-ATAT---A---C-G------A-T----G-GCTCAG-A----T-T-----GGA-...A----T---G-G 903
HPV8 -GC-TGAT---A---C-A------A-T----GTGGACAA-A----T-A-----GGA-... A----T---G-T 984
HPV24 -GG-CCT-C--A---G-C-T----A-T--A---GCCACA-G---GA-A-----A-A-.. A-T--C--C--A 927
HPVVS75 -GT-CAT-T--A---G-T-T----A------G-GCGTCA-G---GA-A-----G-A-...A----T--C--G 585
HPV15 --C-AT--AG-TC----T-T---T-----A---CAATCAACC---CAA-----T-AC...T---CA-----T 897
HPVVS102 --G-AT--AG-T--A--C-T-GTG--------- CAAGGCAC---GCAA-----GGA-...A---CT-G---T 573
HPV17 --A-AT---G-TC-C--A-T---T-----A--TCAAACT-GC---CAA--GCGC---...T-G--T-----C 897
HPV37 --T-AT---G-CC-C--A--------=----- CAAATCA-AC--GCAG--GT-TCTG...T----C-----T 918
HPV9 --A-AC---G-TC----T-TC-TT--G--A---AAAAGT-A----CAA---CGA--A...A---CT-----C 897
HPVVS92 --ACAA---G-TC-C--C-----T--------- CAAAAT-CA--GCAA---C-C--C...T-G--A-----T 573
HPV22 --TCAA--AG-TC----A-------- G 904
HPV23 --TCAA---G-TC-C--A-----T-----—-...... -AC---...-----C---..T---AA--C--A 904
HPVVS73 --T-AT---G-CC----A----------- A---.... AA--C-...-CTGCC--A...T-G-AA--C--T 511
HPVVS42 --CCAG----GT--C--A-----T---G--T--......-C-—-...A-T--T-GC...T-G-AA-----T 564
HPV38 --C-AC--A--TC----T-=-=-T-=--==--- AAAAAT-GA--GGGT---CGC---...T----G--C--T 913
HPV49 -AGGT---G-T--C--T--CATA--------- GCAAGTCAA--GG-C-----T---...C-T--C-GC--C 897
HPV76 -GGGT---G-C-----C-T-GTG--G------ GCTGTT-GA--GG-C-----C---...T-G--T-GC--T 567
HPV75 -GGGT---G-C-----T-T-ATG--------- GCCGCT-GG--GG-T-----C---...T-G--C--C--T 567
E2 bind for HPV65 <-
GroupB2.con ?7?7?g?7?7g?taattctg?atatt???tt?ctgc?caa?a??a?aA???tca?aataat...tTaGGt?cttat 781
HPV4 TTT-AA-C--CC--A-AT----TTA--GG---T---A-CC-AC-AGA---GT-C-C-...-----AC--C-- 894
HPV65 TTC-AG-T---AA---AT--C-GGA--C----T---G-AGGTC-GGA---G----C-...------ C-AC-- 894
HPV48 AAT-GA-TAT---A-AT-AC-CCTGA-T----CG-TC-AA-C--CAGATCTTC-C--...-----AT---C- 882
HPV50 GGA-TTTA-----A--C-GTAAACCC-AA-CAA-C-G-GC-A--TCG-AGA-CC---...A-T---T-C--C 891
HPV6O ... G------ G-----ACT-AG-AC-A---ACTG-T--ACC---A-----C...C-T---GG---- 882
SuperC.con  ............ ?a?G?cT??TatcTgAAg???aa??gaGggga?gaaaccct?.....AAAAT?CC?AGT 731
poly-A for BPV1
-> <-
GroupCl.con ............ A?AGA?TT?TA??T?AA?AAT??TA?AGG?GA?G??AC?CT?......AAAATACC?AGT 730
BPV1I -C---T--T--TT-A--G---AA--A---G--T-CC--C--T......-------- C--- 858
BPV2 -A---C--C--CC-C--A---GG--G---T--A-AA--T--A......-------- T--- 858
GroupC2.con ............ GAGGC?TA?T?TCTGAAGCCA??GGG?G?G????AA????7?...... AAAATGCCaAGT 632
EEPV A--C-T-mmmmeeemn, AA---T-G-GACC--ACACAG......-------- T--- 864
RPV e
DPV C--T-A--mmmmenmn CC---G-A-ATGG--CTC.........-======--—- 858
SuperD.con CCATATTTCCTACCAGCCACTGGACGAGGACCCCTG......ccceeevieieeiene CCCTCCTCA 867
BPV4 e e 867
SuperE.con ???7??????7??7¢c???a?a?ag??a?t?cta???aag??9???aa????????????...???gc?ac?ga? 913
HPV41 ...CCCACTTCT-TGT-C-T--ACTCCT--GTAG---GT-AGA--TTAAATTCCTTG...CAGCGC--T--T 1110
COPV ACAAGAGAAGACAATA-C-T--GA-CAA---ATT-C...cceiiiriiiiiiiiiiie 879
CRPV CGCACACAGATG-AGGGAGAG-CA-A-G-C-ACATT ..o -A--T--C 879
GroupEl.con .....2?22?2?272C??22?2?2?22?2?22T?2??2C???AG??G???AACC???AA??ACT...?2T?GC?ACA??? 607
HPVlia ... GTCC-ACAAAGCCTGTA-TTAA-AGC--AT-CTG----AAG--CA---...T-A--A---ACA 888
HPV63 ... GTCCCTA-CAGTGCATATAT-GCTG-TAA--CC-AGC----CCA--AT---...A-T--T---GAT 882
unclass.con  ?22?22222222222202020202002020202020°2..202020000202000°0°0°07202°02°0°0°20°7° 889
FPV1l L TCTAGGGAACAGATTGAAAAGAACAATAGT ..o 60
MnPV GGCAAG......ccoiieieiiieieee GATGGACAGGCACAGAGCACACTGGCACTAGCT 960
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con gt?Tatt?tcctaC?CCtAGtGG?TCtaTggT?aCcTCtGA?gc?CAatTaT TtAAtAAgQcC?TatTGG?Ta 1078

HPV54 A-T---GC-G-A--T-------- C----—-- A--A-----ATAC---A--------—---- A--C---T-- 921
E2 bind for HPV32, 42
-> <-
poly-A signal for HPV32, 42
-> <-
GroupAl.con ATTTATTATCC?AC?CC?AGTGGTTCTATGGT?AC?TCTGATGCACAA?TATTTAATAAACCATATTGGTTA 800
HPV32 A--T--C C-- A 939
HPV42 T--C--T A--A C 939
GroupA2.con gTgTAcaGtCCcACaCCtAGTGGgTCcATGgTaaC?TCTGAggC?CAa?TaTTCAATAAGCCaTAtTGGCTg 952
HPV3 e T----T--C----mmmmmmmm - A-----AA-G--GC----------mm oo 1029
HPV28 - T-e-Tomm -, A--T---A-CT-C C--GC-T 939
HPV10O - T--C C G T---T-G--To-memmmmmmmm oo 1020
HPV29 A-A G T---A--=-T-mmm-- T--C-----A 939
HPV77 A-A-----C-e-meem- C--mmee T-----G--C-------- A---A-m-mmeee- T-T--C-----A 618
GroupA3.con ATTTATTCCCCTACGCCTAGTGGCTCTATGGTGTCCTCTGATTCCCAATTATTTAATAAGCCATATTGGCTG 893
HPV61 942
GroupAd.con GTtTATACCTCCACTCCIAGTGGCTCTATGGTgTCCTCTGAACAgCAGTTgTTTAAtAAGCCITACTGGCTa 1249
HPV2a T A 972
HPV27 -G A C 1263
HPV57 C A A-----C G 975
GroupA5.con  AT?TA?TCTGCTAC?CC?AGTGG?TCTATG?T?AC?TC?GAT?C?CAA?T?TTTAATAAGCC?TA?TGG?T? 699
HPV26 --T--T--------A--T-----C------G-T--T--G---G-A---C-A-----------A--C---T-A 939
HPV51 --A--C--------T--C-----G------A-A--A--T---T-T---A-T-----------T--T---C-C 939
E2 bind for HPV56, 30
-> <-
GroupA6.con GTATATGTTGCTACICCTAGTGGGTCtATGaT?ACcTCIGAGGCICA?TT?TTTAATAAaCCITAITGGITG 933
HPV30 G-A G-- C------ 960
HPV53 A A--T--A A--G G--A------ C-- 933
HPV56 G T--G A--G--A 1041
HPV66 C-----T C--A--A 936
GroupA7.con gTaTAttccCC?TCtCCaAGtGGcTCtaTggTtaC?TCtGAITCcCAgTTaTTTAAtAAgCCaTATTGG?T? 1052
HPV18 € B T-----C-----C G A T-A 1122
HPV45 -G T-----C TA----T T--A T-A 1026
HPV39 - C-G---C-=-=-C--C--T=-Cr--=-A--Crmmmmmmmmmmmmemencanans Tenenme C-A 936
HPV68ME180  ------ G----C--G--T-----G-------- AT-C--A--Crmmmmmmmneeen C-----C--nmn C-G 939
HPV70 T--C CT-T G C-enee T-G 933
HPV59 T T--C G---G T A--A A C-G 939
poly-A signal for HPV7
-> <-
GroupA8.con ATTTATTA?TCCACACCAAGTGG?TC??T?GTTACCTCTGATTCTCAGAT?TTTAA?AA?CC?TTGTGGATA 806
HPV7 T C--TC-A TemeeeTe-An-Tommmmeeen 933
HPV40 C A--CT-G A--==-C--G--A--eneenm- 933
E2 bind for HPV52, 35h, 16
-> <-
GroupA9.con  gctTttTttCCtACtCCTAGtGGCTCIATgGTIACCTC?GAtgC?CAatTaTTtAAtAAaCCaTAtTGGtTa 934
HPV16 AA--A A T TemeeComeAnenaCrmmnnnes Temmmmenns 1017
HPV35h AG--A--mmememmenmeeeeeee e T T G 933
HPV31 A-A-AC-------- A-mmerCrmmmeCrmmmnnne T--A--mmeAr==A-Tormmmmmmmemmeeneen A-G 942
HPV52 T Ac=me-A-~AT-Crmmmmmmmmnnmene G--C----- 1032
HPV33 C A--A T--C--AT-T--G-=-rmmmmemm Gmmmmmee C-- 939
HPV58 -A A A A--AT-A G--T-=mmm- C- 1017
RhPV1 ~TG--~-AC--C--Armrrmmmmmmn T e e C--G-----C-emmm 929
poly-A signal for HPV11, 13, PCPV1
- <-
GroupA10.con AT?TA?tttaAtACaCCCcAGIGGCTCtcTIGTgTCITCtGA?gCcCAaTT?TTTAATAA?CCtTaTTGGtTa 870
HPV6b ~-A-~TG~---C--C--G-C-mr==T-Gmm-Crrmm-Gmm A Gmrmmmmee G mm Ammm=m-C - 927
HPV11 930
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
GroupAll.con GTGTTTTATCCTACTCCTAGTGGGTCTATGGTATCCTCAGATGCACAAATTTTTAATAAGCCTTATTGGTTG 1119
HPV34 1119
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV

RPV

DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
FPV1
MnPV

at?TAtttcccaACtgt?AGTGGCTC?tTagt?tC?agtgatgctCAatT?TTtAAtaGgCC?TitTGGtTa 909

E2 bind for HPV14d, 15, 17, 49 -> <-
atgTAtttcCCaACtgt?AGTGGcTCatT?GTatC?actGAtgCtCAatT?TTtAAtAGQCCaTTtTGGtTa
T A-----C-G G-----C G 1065
G-----C-G 978
G--G--T-G G 989
G 1003
981
648
975
997
969
975
1056
999
657

918

A C--C--C--
T G-----C----C--C--C-C
T G--G--T-G «--C--C---C-C
C C-A--C--T-Gr-r-enen-C-Gorme-Crmmenn-Con-C-C
A
c

>

A--T--T-G G--G C--C--C-T
C-- C-T--T--A-Gerermmemen-GrerneCrnen-T--Co-C-G
G----T-G A A
G--G-T-G G C--C--C-C
CTo-Co T Cor A Tomee T T~A-GA-AT GC-G A--G
SN, RGN NN, (SR . ) o QS YN Gy ——
oy g U Aceee-T--T--A---A-AT--
NGTORNNE, SWQRNE, SUSRY W, M WY\ S
-CC--C-AT--T--A--A-e-Ge-A---A-TT-A G
SN, S T-e-G--TC-T---A-AT G--A A
~CT--Co-TererCoTorme To-ToeArw-A-CTwrmrme-Cre-CAn-CrnCrmmTommmens G
[oFy pHE, S5, N O RUNY W, (ST | N SHIOR . YN
-CA--C--T--Ger-CTmemenen [O. N Y. NN S NS S— o

969

645
976
976
583
636
985
969
639
639

E2 bind for HPV4, 65
-> <-
at?TAT?2?2c?ACaCCaAGTGGaTCitTag?ttC?AGtgattc?CAgtTaTTTAATaGaCC?TATTGG?Tt
«-T---G-AGGG--C--T-----Cr-rmen-TA=-Crrer-Ar-Corre-Grrmen-Crne-Gorme-T-A - 966
w-A---A-AGGC--T--T-ememmememens 3 p. NN N o S C---G---T-A 966
[CH TS J N N——— C--GAA-A-T--Crner-Toemmmemcmcnn G--T---C- 954
| -V N0, TN NN 7. T NS— A--e-A-- 963
~GT--C--CC-Trmemmmenen T---Gor-Cor-Tomene-AAT=-AC- Tomrmememeas T-eC- 954

gT2cttTTtggaagtCCcAGTGG?ag?tTaGT?TCAC?GATggtCAa? T? TTtAAtaGgCCITAITGGeTa 796

GTGCA?TTTGG?AGTCCCAGTGG?TC?2T?GT?TC?ACTGATAATCAAAT?TTTAA??GGCC?TA?TGGCTA
----- Temee-Tememenese-Co-AC-A--Cr-AcmemmmememenToeee- TCor-Co-Crmeee 930
----- [ORNINN R W'’y | c S c S o MUY W o7 W, M ST o

thtTtTTtgcAgt”CCaAGTGGgAGttTaGTtTCTACaGATGG’?CAgcT?TTcAATaGaCCtTAtTGGcTa
A--C------ G---G A--AT-G--T----------- C-----G 936

~CroeneTrmeeAe-Tooe-A--C--G--GA-GT G- A

RN T--C--Crmemenen I, S G--GC-A--Crmrm-An-Tormemenee
T--CG-G-T--Co-Trmen-To-Te-Gorme-CorAnmmeAnenneAcememenneneCrnene-Crn
«T--G-T--C--G--Cr---T--T--G--G--C--A c-G

844

789

701

GTATATATTGGAAGCCCCAGTGGATCTCTGGTATCCAGTGATCAGCAGATTTATAATAGGCCCTTTTGGATA
939

aatTatttc?t?aCaCC?AGtGGCTCt?TgGT?tCtactGAtg??CAa?TgTTTAAcaGgcC?TatTGGCT?
-GG------ A-G-----C--C-----CC----AG------- GCAG--GC------------- C-T------ G 1182
- TC-C-.. .- T C----T----G---G-GA---C------------- T--C---A-C 945
-----C-G-A-C-----T-----A---T----C----GC---TCA--GG-T------C-TG-A-------- C 951

AATTAT?T2G??2C?CC?AGTGG2TCT2T?GT?TC?TCTGATGT?CAA?T2TTTAATAG??C2TA?TGG?T?
we--G-A-GCA-A--Ar-r-Cor-A-G-T--Acrmemes-Cor-T-Grrmrmen-AT-T--C-—-C-T 960
wee-T-T-TAG-T--Cormr-Ac--T-Aw-G-Crormene-Gor-A-Tormenen-GC-C--T---T-A 954

939

975

658

927
G-C—-ATG-CCTGC-T--C--CG-TA-CA-GAG—--A-GAAT-T--T-—-A-GT-rrrmmm...
A-A---TCA-GGACT----A--G--AC-AG-GT-ATC---G-TGTA--G--C---C-TCr--n---- cTT

129
1032
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

CaacggGC?CAgGG?cacAAtAAIGGtaTtTGtTggggcAAtcagtT?TTtgTtACtgt?GT?GAtACCAC? 1144

-------- O N TSN ¢ Hc S, . Ny S S o S -
CA?CA?GCACAAGG?CACAATAATGGTATATGTTGGGG?AATCA??T?TTT?TAACTGT?GT?GATACTACC 862
~G--G C § PV T TN o SR, S c T 1011
—A-A A YN ¢T3 W, JRUc S, H— 1011
CgGCg”GCtCAgGGaCAcAAtAAtGGTATaTG”TGGGCcAAcCAatTgTTTgTaACTGTgGTgGA’?ACCACa 1021
----- T G Teee 1101
----- T c- AeeT--T-- 1011
----- G--C----G---C C-T T A-C--G--T 1092
-A--AG--C C C 3 PcTc . N, N o 1011
-A--AA-----A--C--Ar----C--- 645
CAACGTGCCCAGGGCCACAACAATGGTATTTGTTGGTTTAATGAATTGTTTGTAACCGTTGTGGATACCACC 965
1014
CGGAGGGCCCAgGGaCAAACAATGGIATGTGCTGGGGCAATCGGAaTCTTICTJACtGTGGTGGACACCACa 1321
----------- A-G--C A-G 1044
T 1335
c C--A--A G 1047
CA?CGTGC?CAGGGTCA?AATAATGG?AT?TG?TGG??CAATCA??T?TTT?TTACCTGTGTTGATAC?ACC 758
N N— y P T--C--T---GG------AT-G--G C-- 1011
RN ¢ — [oR— o) P MM, N T s S N— T-- 1011
CAACGIGC?CAgGG?CAIAATAATGGCATITG?TGGYg?AAICAG?TATTTGTIACTGTIGTgGAIAC?AC? 998
----- Co-Arer-Ar-Croemmremmeen-TermeeCr-CrmeGonrmemnmemmemece-Co-Co-T 1032
C---A [y P,y Vo MR, N NS— Cc-C 1005
C--A--C CoemToeem-AT - ~A-A--T-T 1113
A----C YNNG, NN ¢ S —— T--C 1008
CAtAAGGCCCAGGG?cacAACAATGGLaTI TGITGGCAIAAICAATT?TTT? TIACIGTIGTgGA?ACIACt 1120
-------- AceeT--T G---C A---Gore-G-A--T--C-- 1194
C-- G--G---Gr--re-A-w-C---C 1098
C A A--C C---C 1008

A---C T--C- 1011

1005
CoeneTo-TTTA A C G---T-A--Ace--A--T-- 1011
CAAAAGGCCCAGGG?CATAACAATGGCAT?TGTTTTGGCAATCAGTTATTTGTTACAGTTGTAGA?AC?ACT 874
T T T-T- 1005
C A C--C--- 1005
CARCGIGCACAIBGECAIAAIAATGGCATITGITGBIGCAAICAGITATTIGTIACIGT?GTIGAIACCACt 1005
----- A T--C--AC---memmrmeme-Toeeee-TA 1089
A T A-T--Co-Ac-Gormemmmeee YN A-C 1005
-------- T--A-C T G--A A 1014
G c A [CHN Y., 1104
A--T T G G--A 1011
-G A--T---C C C-G 1089
~GAAA--C C c C--AG-G--CCrrmrme-Aveme-Cremeen 1001
CAaAagGC?CAGGGaCACAAAATGGIATITGITGGGG?AALca?tTgTTTGTTACTGTIGTaGATACIACa 939
----- A-C T--C T-—-AC G C- 999
T T--C (O NN o o S— (CH— C- 1002
G----C Acee-G-A C 999
S TN ¢ N o S — [N T N 999
c A C----C AT 993
. C--A C--ACT 1002
CAAAAGGCCCAGGGACAAAACAATGGCATTTGCTGGCATAATCAACTGTTTTTAACTGTTGTAGATACTACT 1191
1191
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con ca?cGaGCaCAaGGtca?AAtAAtgG?AT??TGGg?tAAtCAgaTgTTtgTtACagT?gtaGA?AACAC? 972
GroupBl.con ca?cGaGCaCAaGGtCAtAAtAAIGG?ATLt? TGGg?tAAtCAgaTgTTtgT?ACaGT?GtaGAcCAACACa 984

HPV19 --G--C----mm e C-----C--A-GC---TT------- C-A--—--C-----A--------—-- G 1137

HPV25 1050

HPV20 AC-A-----T--T--A-----T--T--T 1061

HPV21 1075

HPV14d 1053

HPVVS20 675
HPV5 1047

HPV36 A-T-----G 1069

HPV47 C--—--T 1041

HPV12 C--—--T T--- 1047

HPV8 C--T--G G 1128

HPV24 =-G--Tommemmmmmmmmm e, A----GT----C------ AT----CA-T--G--A-----T-----C 1071

HPVVS75 --A--G--G--G--G--A--C--C--A 684
HPV15 AGAA----T-----G-----C-----C--AC-T----G------------- A-T--T--T-C---T------ 1041

HPVVS102 672
HPV17 1041

HPV37 1062

HPV9 1041

HPVVS92 --A--T--T-----A--A--C--C--T 672
HPV22 A-G--C--G--G--C-----------T-----G---AAC--C--A-------- A-----A-CT--T--T--C 1048

HPV23 A-A--T--T-----C-----C-----T-----A---AAC--C-----------G--T--A-C---T--T--- 1048

HPVVS73 610
HPVVS42 663
HPV38 “-AA--=e-aeee- C--C--me T--e--A----GC-----A--mmm T-----C-CT--T--T--C 1057

HPV49 --AA------- G-----C--C-----A----GC----AG------C-T---A-A-----G-CT--T--T--C 1041

HPV76 666
HPV75 660
GroupB2.con aacaGAGCtCAgGGtaCaAAtAATYG?ATITGITGGGtAAtCAgtTaTTtgTtACa?TtgTtGAtAALACt 914
HPV4 A A G TC----A-----C--- 1038

HPVE5 ~  eeeeeeeeeeeccceceeeeeees A--A--C-mm-AnmmeaeAnnneeened G---C---emm- C-enme 1038

HPV48 -GAC----C---=-A-enemneenn- Comemmmmnes, A---G--C-G---A-----G--T----------- 1026

HPV50 CGrmmmmmmmmmeeas G--C---T-T G--G G-AT C--C 1035

HPV60 C-mmeeeed C--A---G T C--A-----CA----TA-A--A---e-aeum 1026

SuperC.con tT?aG?GCtCAGGGCATGAACAATGG?aTatg?TGGaataat??a?t?ttt?t?ACaGT?GGgGACAACACa 857
GroupCl.con TTC?G?GC?CAGGGCATGAACAATGG?ATTGCATGGAATAATTTATT?TTTTTAAC?GT?GGGGA?AA?ACA 852

BPV1 ---C-T--C A G A--G-----C--T--- 1002

BPV2 --A-G--T G A T--A-----T--C--- 1002

GroupC2.con tTtaGaGCtCAGGGCATGAAIAATGGtaTATGCTGG??taat???ct?tttgt?ACaGTtGG?GACAACACa 765

EEPV ---C-T--A C CT----CAA--G-----T--T-----T-----T--- 1008

RPV 3 IR G-------- T 132

DPV C-G-----------, A-----C------ G-------, ————ACC——A ————— G-----G--A--------- 1002

SuperD.con  CAAAGGGCACAAGGCAGTAATAATGGCATGTGCTGGAACAATGAGCTTTTTGTTACAGCTGTTGATAGTACT 1011
BPV4 1011

SuperE.con CAgcgatctCAaGGcecagAACAATGG?aTitg?TGG?gcAALCAg?t?TTTgTaACagT?Gt?GAtAatACc 1040

HPV41 ---A----C--G-----T-------- C--ACTG---CA---CG--GCC---------T-G--T--C-C---- 1254

COPV -----C--G--G---A----T-----G---GCA---G--------C-G---T-------A--G--C--C--A 1017

CRPV ---AA-G-------- AT--------- AG----C---GA------ AA-T-----G--T--G--A-----C--- 1023

GroupEl.con CA?CG?T?TCAAGG?CAGAA?AATGG?AT?TG?TGGAGAAA??AGTTATTT?T?AC?GT?G??GATAATACC 714
HPVla --G--A-G------ C-----T-----C--T--C-------- CC--------A-T--A--T-GA--------- 1032

HPV63 --A--T-C------ A-----C-----T--C--T-------- TG--------G-A--T--A-CT--------- 1026

Unclass.con ?2??22?22??22?22?2?2?2?2??AACAATGGCAT??TGTGGAA??A??A?TT?TTCGTGAC?GTGCTGGA?AA?A?? 968
FPV1I ACG----------- AT------- CG-AA-C--A-------- A-mmmee- T--T-GC 186

MnPV GAGAGGGCACAAGGACAA----------- TC------- TA-TG-T--G-------- C-------- C--C-CT 1104
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

Cg?AgtAC?AAtaTg............... ac??T?tgtgct?ctaca?c??c??7c???2??2?2?2?2??...... 1174
--T-----T--CC-A....ceeue. --AT-G------A-AG--T-CA-GCAG............... 1035
ACT?TGTGTGC?ACTG?AACA?CTG??.....c.eee. 898
1053
1053
CGCAGIACCAAIATG............... ?2cgTTGTGTGtTtCtaCtGAgtC?tca?????7......... 1061
1143
1053
......... 1140
......... 1059
CGCAGTACTAATTTA.....ccceeee ACCATTTGTACTGCTACATCCCCCCCTGTA............ 1010
........................... 1059
CG?AGCAC?AATGTC.....ccvee TCTcTGTGTGCcaCTGaggcgtCtGAt??72............ 1361
wTommTommmA e 1086
AG T AAT ... 1380
el e TAA-CA-A--A............... 1089
?G?AGTAC?AA??T? v AC?ATTAG?AC?????2CTGC?GC???T?C???%......... 784
C-C-----T--CC-T..oooveenem- C-----T--ATTAT----A--ATC-G-ATCC......... 1059
A-A--—-A--TT-Ac- T-----C--TGCCA----T--GGT-T-C............ 1056
AG?A??ACaAACATG............... ACTaTt?ctgCa?C?AcAcaaacgtTa............... 1034

CQOCAGtACCAALTL............... aCatT?T?TgC?tctAcagaatct?Ct?TaCCt......... 1163
-Commmmme A ---A-A-G---T------C-G---C--G-----......... 1242
———————— T-----A.... ----A-G---C------C--AA-C--G-G--A. 1146
-T ----A-C-A-C----T---G---T-CA-----... 1056
--T--G-C-A-TA----T-----AG--G----A........ 1059
. 1053
......... 1059
AC?TTATGTGCTGC?ACACA?TC?CCCACACCA......... 917
1053
1053
CGtAGIAC?AAIATG............... aCttTaTGtgCtgc?gt??cta????ag?????......... 1040
-G A T-A---m-mmm-- CA-AT---CTTC--AA............ 1134
———————— A----- e T--G-G---T----T--GT--TCTAGT-AC............ 1050
———————— C------. .T--G-T--------AA-TG-A-ACAGT-AT............ 1059
2mo-C--T--Cmme 7o AG--TAAA-AGGA-........ . 1146
-G T --CA-ACAA--AA---GTGAC............... 1053
————— C--T-—-.eevieeemA----CA---AA--AA---AGGA-............... 1131
A-G--C--A--C-—-....ccovee --AC-G-----AT-CACTG-CTCCAC--TTACT......... 1049
CGCAGTACaAACATG............... ACa?TaTGTGC??CcacaaC????TCtccttc?......... 979
1041
1044
1047
1047
1041
1050
AGAAGCACAAACTTT......cceueee. TCAGTTTGTGTAGGTACACAATCCACAAGTACAACT...... 1242

..................... 1242
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con Cg?AA?ac?AALTTt??????2??????7?7??agtatttctgt??atac?ga?g?tg??ga?gta?a??a?a?? 1012

E2 bind for HPV15

-> <-
GroupBl.con CcG?AACAC?AALTTL............... agtATttctg T ?tatactgA?a??g??ga?gt?a???a?at? 1026
HPV19 B e e R A--A--TA--T-A--TGGAACA--T--TGCTA-A--T 1194
HPV25 --C-m-=-T-----Creeeen. --C--A--AA-CA--T-A--TGGAACA--T--TTCCA-A--C 1107
HPV20 --A--T--A------.. --C--A--A--TC--T-A--A-ACACT--T--TTCTA-A--T 1118
HPV21 AT A G A--AA--C----G-AT-CA--C--GTCTA-A--T 1132
HPV14d - T--m-Ae-- RTPUPTRRIREE S A--A--TAG-T-A--A-ACACT--G--ATCCA-A--T 1110
HPV5 A-A--T--T-----C... R A----A-C-GGCT-GA-CAC-A-AAG-TG-T 1104
HPV36 --A--T--T--C---.... ----AA-A----ACA-T-AT-GG-CAC-A-AGG-C--C 1126
HPVA47 A-A--T--A-----C...ccocurrenn --C--C-----T--CT--C-GGCA-GG--CA-A-AGG-T--A 1098
HPV12 --A-----C-----C..eovieen -----A---A-T--C-G---T-ATCAAA-T--ACACG-C--T 1104

HPV8 --A-----C--- -----A--T--C-----A-AT-GG--AC-T-AGA-C--C 1185

HPV24 A-Go--Comm e AAG---A--C-----A-AT-GCA-A--A-CAG-T--T 1128

HPV15 A-G--T--A-- -C----AG---TACCT----TGGTAAT-CCA-A-ATG-A... 1095

HPV17 A-G-----A------ . ... TC----AGC--G-C---A--AGCT-GG-CT--T-CA...... 1092

HPV37 --G-----A--C-- ... TC----AG---G-C------C-AT-GC--A--T-CA...... 1113

HPV9 --T-----C--- ..-CC---AG---G-C---A--GGCA-CTC-AACAGAA...... 1092

HPV22 S B ..TC----AG---GGCA-G---CGGCACCACA--T-AT...... 1099

HPV23 --T--T--A--C- .-----CAG---TACC-A---C-GCAGTTTA-AA......... 1096

HPV38 <-A--T--A--C-—-.orre -CA--CAG---A-CC-----A-AC-GG-GT-CTCAA...... 1108

HPV49 A-A--T--C----s -C----AG---AAG---G--TGGCCAGACACCT-CA...... 1092
GroupB2.con catAAtactAAtTTt??????????7?????actatTtc?gtt?a?t?agatg?tgct?atgtagataat??? 962

HPV4 e A--Co-eiriiiinnam= A-----T--GA-G-C-----G----A---ACA--T--CAG 1095

HPV65 e T--AA-AAC---A-CA---G---A-TCCT--AAA 1095

HPV48 - GTG------ ACTATTAGTGTTAAG-A-GA-AAAAC-GCA-T-AC--AAAACT-CA-------- GGT 1098
HPV50 AGA--C-T---C---AATATTAGTGTTAAG-AAGA-GTCAA-CCT-TG---CC-TTAA------ CA-G-TCT 1107
HPV60 ~GA----eneeee- A, Teaeeem A---T-CAA-C-A-A----GC-A-T-----CAGA 1083

SuperC.con cG?GG?AccAcacT?............... AccATtActGTacCtacagatGgaaacccatt?aC?gag??? 906

GroupCl.con CG?GG?ACTAA?CTT A??AT?AGTGTAGC??CAGATGGAA?C?CA?T??CAGAG... 893

BPV1 -=T=-T-meeT--- -CT---------C-C--C-AA 1056
BPV2 --G--A-----C--- 1056
GroupC2.con aG?GG?AcCACACTg............... ACCATtACgGT?CCtA????tGg??agcc?ttcaC?ga???? 807
EEPV -=A--A-----T-A.......... smmmmmeeeas G----CATCC--GTCC--AC----T--A... 1062
RPV C-TomTommmmmmmm s mmmmmees T--A--A-GTGG---AA--AAG-C-C-CCTCACT 189
DPV “=GeC-Gmmmmmmma s im e C-----C----ACAA--ATG----T--G--G--G... 1056
SuperD.con  AGAGGCACTAACTTT........c..e.. AGTATATCAGTACACACTACTGACCCAGAGGTTAAACCACAA 1068
BPV4 e 1068

E2 bind for HPV41

-> <-

SuperE.con aGaGGaAC?a??tTa............... actaT?a?tat?????acaa?Ga?a???ct?aa????????? 1072
HPV41 --G-----T-AC--T... ..-C--C-G-G-TCCTG-GGGG--TGCTT--TC-......... 1302
COPV C--eeee- TCCC---. -----A-AC--AGGGC-AC-A--C-AGC-AG--GAAGGAAAT 1074
CRPV =-G--T--A-TA s -G-C-TGTC-CAAAATC---G--GCAAATCA-GAAGACCCAT 1080
GroupEl.con AGAGGAAC?A???T?..cccveenen. P?TAT?A?T?T????AACAA?GCAA???CT?2?2?2?2?22..... 741
HPVl1a . 1080
HPV63 1077
Unclass.con ?G???2??2?2C?2T?T 2., ??2?AT?AGCA?????2?2C??A?G?TG??2?A?GA????7?7?77?7 986
FPV1 ... AAA--A----GCTTAG-TG-A-G--CTC-G--GAATAATGCC 243
MnPV ~ C-TGGGAC-CA-T-C..............TCC--C----TTGCTA-AC-G-A--AAA-T--T......... 1152
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con actacaTataa??ctac?aa?tttAaggAaTat?t?aGaCAtgtgGAgGAaTatGAttTaCAgT TtaTtTTt 1240
HPV54 GA--GC-T---TAA-T-TG-C----G---G---A-T A--- 1107
GroupAl.con GA?ACATA?A???CT?CTAA?TTTAAGGAATAT?TA?G?CATGC?GA?GAATATGAT?T?CA?TTTATATTT 955
HPV32 --C-----C-AGT--A----C------------ C--C-C-----A--G A-A--G 1125
HPV42 --T-----T-CAG--G----T------------ T--A-A-----T--A G-G--A 1125
GroupA2.con ?CtACgTAtGAtGCtAC?AAatTTAAaGAaTAtTT?AG?CACGGgGAGGAaTAIGATTTgCAGTTtAT?TTec 1128
HPV3 G----A--------- e G-----A--A--- oo A--mm-, A--- 1215
HPV28 G C GT G-----C--A--G G--C A--- 1125
HPV10 A C--C--C G--G----- Ao C--T--T 1212
HPV29 A-C--T C--GA G--A--T T--- 1131
GroupA3.con TCTGAATATAAAGCCACAAGCTTTAGGGAATATTTGCGCCATACAGAGGAGTTTGATTTGCAATTTATTTTT 1082
HPV61 1131
GroupAd.con ACTAATTATAAaGCtaCcAATTITAAGGAATACCTCAGGCATATGGAGGAaTATGATTTGCAGTTCATITTc 1433
HPV2a G T C--- 1158
HPV27 G G 1452
HPV57 CT------ A T T 1161
GroupA5.con ?C??CATTTA??CCA??T?A?T?TAA?CAAT?TAT?AG?CATGG?GAAGA?TATGAATT?CAATTTAT?TTT 838
HPV26 A-TC------ AA---TC-G-T-A---A----T---A--A-----C-----A--------A-----—--A--- 1131
HPV51 C-AA------ CT---AG-A-C-T---G----A---T--G-----G-----G--------G--------T--- 1128
GroupA6.con  ?ctA?ATAT?AT?Ca?g?cAAATIAA?CAQGTA??TtaGaCATGt?GAGGAATATGAAITACA?TTTGTYTTT 1095
HPV30 T-C-C----A--T--A-C--------A-----TG-A A G 1146
HPV53 T---C----A--T--AAG A-----TG CA A 1119
HPV56 AG--A----G--G--C-AA------- T-----CC G A-----T--- 1227
HPV66 A---A----G--G-CC-TG----C--T--A--CC--C-C-----G C----G 1122
GroupA7.con a?tataTAtgatcCTactAagTTTAAggAaTATac?AG?CAtGTgGAGGAaTaTGATTT?CA?TTTATaTTT 1230
HPV18 GGGCA------- G----C--A------ C-G----GC--A---=-T----mmmmmemee- G--G-----T--- 1314
HPV45 -G--C------ C--mmmmmmmeeee- C-G----GT--A----mmmmmmmmmemeee- A--G-----T--- 1218
HPV39 TC--C T C--G--C G A--A 1128
HPV68ME180  -A---T A---A TT--G-----T G--A 1131
HPV70 GC-G-----AGC-----A T--G A--A 1125
HPV59 -A-G----CACA-----C-GT-----A------ G-C--A-mmmmmmeeeees Tomemee G--G--------- 1131
GroupA8.con AC’)CCATAT’>A’>AA”AGTAA’PTT?AA’?GAATATTT’?CGTCATGGGGA?GAGTTTGATTT?CAGTTTATTTTT 979
HPV7 --A------G-C--T-----G--T--A A A 1125
HPV40 -C------A-T--C-----T--C--G G G C 1125

E2 bind for HPV52,35h,16,33,58, RhPV

-> <-

GroupA9.con agtaCATaTAAaAaTga?AatTTTAAgGAaTAt?TacGaCATGOtGAgGAaTaTGAtTaCAgTTTaTtTTT 1110
HPV16 -C ACT--C G--CC G 1206
HPV35h C T--A-G A 1122
HPV31 -C-----T-----G-AGT-------- A--G---T--A T A-----A--- 1131
HPV52 -C A CC-T--T-----C------- Tememmenns ) 1218
HPV33 e Annmeee, A-naeen A--A-aeem- TomeAcnemnnenn C-nmmeees G----- 1125
HPV58 G T Go-=eTeaeeTm-Aneeeees C-emmeeen G----- 1203
RhPV1 -CAC------- T-----G-G------ A--G--CC-G------- TG-----G-T------ G--A-----A--- 1121
GroupA10.con gccACATA?Acta?ttcagAaTATAAacAaTACATGCGaCATGTgGA?GAQTITGAtTTaCAaTTTATITTT 1048
HPV6b T-------C--C-A---T--T------G-G T A----A 1113
HPV11 ] e S T-----GG C G G 1116
HPV44 T-T-----T----G-GA-C G T--G C G--- 1119
HPV55 A-A-----T-A--G-A T--G C-----G----G--- 1119
HPV13 -A------T-AGGCCA G T 1113
PCPV1I e C--AGC A--A G 1122

GroupAll.con GCACCATATGCAAACAGTAATTTTAAGGAATACCTCAGACATGCAGAAGAGTATGACCTGCAGTTTGTGTTT 1314

HPV34

1314
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV

RPV

DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
FPV1
MnPV

???ga?TAtaat?ct?a?aa?tTtagagAaTatttaaGaCAtgtaGAaGAaTatgAaaT?tc?tTtaTttTa 1074
???ga?TAtaatict?a?aaatTtagaGAaTatttaaGaCAtGTaGAaGAaTAtgAaaTtTC?tT?ATttTa 1090

GCA-T-wmememen Yo7 o Sy S o S —— YN N 1266
ACT--T C-A---C G GT-A-A-A-A- 1179
CAAA-T--G---C-G-----CA c YN N— 1190
GAAA-T----AG-CG-G-GC---CA C-T (o, SN 1204
GACA-T----CC---C-G------CA G--TC-A---m- 1182
GCA--C----G-AG-TC cC A--T--A-C- 1176
AAT--T--C-C-G-AG-GC--rmrmrmemenen CA---G--C-G-Grmrmemmrmemeee A-A-A-— 1198
CAG--T----G-AG-C--T G--CA G--G TG-A-A- 1170
CCAA-T---G---C-A G TC-T-emmmv 1176
ACA--C-----A--AACCC-G--C c- CC-C--A-—- 1257
AAC--G---G--G--A-T G----CAG G AC-T-AC-G 1200
-------------- AC-A--TA-Cormeme-TrmememenaneGormeneen-C-GT-A=-TA-T-—-G 1161
R YR Ny 7 \Wo S ¢ S — G---C-GC-A--T--T---- 1161
..xAmeneee-C-A-C-C-C cc T CC-GC----AA-T---- 1182
.-Aw---G-CA-T--TA T C-G---A-A-C— 1161

...... -G-G-A-A---A-C------T-A-GC-Cr----Gr--=--CC--T-A--C--T--G 1165
CC--C---T--T--AC- 1165
R NS YN 77N, /N ———— T--G---CC--T-G--A--T--A-G 1177

....-A---G-CAG-ACC--GG T G AA-T--A--- 1161
ta?a??TAtaaa?a?g?tGATTTTAaaCAgTAt?t?cGaCAtActGAaGAaTaTGAAaTaGAaTTtaTttTt 1026
CC-CA------ TA--G--G-T------ 1161
GCA-G-------m-mme- T-AA----C-T---G--G-T------ G---mmmee 1161
A---C-T A 1170
--T-TG--CTC-A-G-A--------- T-----CAGC--T 1179
--T-AA------C-G-AA------- G T-A--C 1155

???.. TATGAtAc?agcAAaTTtAAtgTaTatCA?AGaCAtgTgGAaGAaTaTAAGCTIGC?TTtaTatT? 968
...... TATGATA????2?AAATT?AA??TATACCATAG?CATATGGAAGAATATAAGCTAGC?TTTATATT? 948

GCTCA---C-TG A C A 1122
G A G 1122
222.. TATGACAC?AGCAAATTTAATGTITaTCAaAGaCAIGT?GAaGAaTaTAAGCTTGC?TTigTatTt 870
-------------- [N S C 1128
GAA... A----G [T R NS ¢ — y p— 258
........... T--T--T A G--G----Toeenn-A-CA-TC-C 1122

L3 end for BPV4 <-
GAAACTTATACAGCCACTAAGTTTAAGCACTA??T?AGACATGT?GAAGAATGGGA??TGTC?TTA?TT?TG 1131
-TT-A-------- A--memmmee AG----C---G--C-- 42
CC-C G TT----T---A--A-- 1140

...... tat?a?a?tgca?atTtta?tga?TatctaaG?CAtgt?GAgGAaTaTgA?cT??cctTtaT?gT? 1125
...... ---A-C-A-T-TA-G---TT---G-T-T----G--CACC-----G-T-C-G--TG-------TC-A 1368
...... ---GTTCC-T--TCA-AC-GAACC--C--C--A-----T--A--------AG-AAG-A-A--T--G 1140
...... GGAA-A-CA-T-C-----TC-TCC--------G-----G-----G-----A--GCAA---G-GC-C 1146

...... TAT?2?2?A22GC2?ATT2TAATGA?T?2T222?G?CAT?22GA?GAAT?TGA??T?TC?TTTATAGTT 783
...... -TCC-AT--TA---Toe=-T-T-CTAA-A---ACT--Ac---Te--TC-T--Temreeees 1146
...... -GAT-GC--AG---A------G-A-ACTC-C---GTG--G----A--GT-A--C-eeees 1143

P?2?2?2°TA???2C??2?22AAA?TAC?A??A?T?T?2??2?G?CATGT?GA?GA?T?TG???T??2?2???AT??T? 1016

ACAGTC--TGA-TGGAA---T---T-CG-G-G-GTCA-G-----A--G--G-A--GCA-ATCTGCA--AG-A 315
...... --CAC-GCCTC---C---A-GC-A-A-ACTC-A-----T--A--A-T--AGC-TGAATTT--TT-C 1218
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

CAatTgTGtaaaaT?acatTaactgcaGA?gttATGgC?TAtaTaCAtactATGaat?ctactaT?tTgGag 1307
--G--A----CC--A--CC-T--A-----T-------- C-----T---GGA------ C-C-----TC-A--- 1179

CAATTGTG?AAAAT?ACATTA?CTGT?GA?GTTATGTCATATAT?CACA??ATGAATCCT?ACATA?TAGA? 1016

-------- Corme-TomemeTo-A--G C---CC G---C-—C 1197
-------- TeeeeAceeeAc=-T=-A A-—--AT AeeT-G 1197
CAGTTGTGtAAaGT?ACaTTgACCCCIGA?ATTATGGCCTAITaCA?ACCATGAACAGTa2TTatTgGAg 1196
-------- JORSNE, SN\, SN C--A Cc--G 1287
A--C T A T A--G 1197
G--A G-T G-C TG 1284
T A-we-A T--CC-T--T-Teeememeee GCC-—-C-T-A 1203
CAGTTATGTAAAATACATTTAACCCCTGAAATTATGGCCTACCTACATAATATGAATAAGGCCTTGTTGGAT 1154
1203
CAACTGTGCAAaATAACCCTCACICCIGAGATAATGGCCTACATACATAAIATGGATCCCCaGTTGITaGAG 1505
G T A--T T 1230
G-- 1524
----------------- YN RN o SN NS o SIS ¢ ¥'c i c U o SUNNR ). |

CA?TT?TGTAAAAT?AC??T?AC?ACAGA?GT?ATGGCTTA??TACA??2?2AATG?AT?C??CCAT??T?GA? 888
-G-Gemenmeee A--AC-T--Acrme-To-Toemmemen CA---TTT---A~-G-CT--AT-G--G 1203
SN — T--TT-A--Teer-GoeAnemeneas TT----CAC---G--C-TA---TC-T-A 1200

CAACTaTGtAAAAT??Cc?TgtCTGCaGA?gtTATGGC?TATTTaCATA?TATGAALttCtAC?tTACTgGAg 1160

----- G TT-AC AAC-----Crermrmeme-Crerme-CorCoTomee-Toee 1218
AT--Core-T=-G c C c A 1191
wTeeneCoen-TATT G A Ac--e--G---ACC 1299

----- Teermee-AA--T-AA e Anmememe-Acene-Grme-Acemee-AA--T--T-A--C 1194
CATGTGtACtaT?ACaTTaaCt?C?GAIG TIATGICCTAIATICAIACTATGAATAc?actATtTTgGa? 1296

--G-mmemeeeee- T--T------ G-A G GC-G A--G 1386
--G-----C-----T--T------ G-A--G-------- A-----C----G-------- GT-G---A--A--A 1290
G-C AA-T T C T-CT----A-----C 1200
A C-TG T 1203
-G-T--C------G----C--C C-TG-A TC 1197
————————— A-A--G--A-----A--C-------A----=-=-C-oeomeaa--G 1203
CAGTTATGTGT?ATTAC?TTAAATGCAGAGGTTATGACATATAT?CATGC?ATGGAT?CT?C?TT?TT?GA? 1041
T-----A A-----T------T--T-C--A--A--T 1197
A-----C T-----A------C--A-G--G--G--G 1197
CAQCcT?TGcAAaaTaACatTaactgCaGA?gTtATGaCaTAtATtCAta?tATGaAt?CcactATttTgGAg 1178
-A--G C C C--A---TC------- Teemmmmmennean 1278
===T-A--Temmmmmees C----A-----T G CC-GT-C-----A--- 1194
--T-A T CA-A C-G C-TG A 1203
--AT-G---en-- Temmmeees A--T=-Toemmmmmmens C--eee- AG---G--G---------- A--- 1290
--A--A------G-T--C A GC C-AGA------ A--A 1197
————— T T---C GA-A A----C----G--T---A----—--—-- 1275
————— G-----GG----CC-G-ACA-T--A--A---G-C--C--A--C-GC---G--G---GC--AC----- 1193
CAATTaTGtAgtATTAcaTTaaCtGCtGA?GTaATGgCcTATaTtICAtACIATGAATcCt?ct?TTtT?GAa 1116
C GT A C-- CT--G----G--- 1185
————— G-----C-memmeennTome-A-A--C A--C--A T--G----G--G 1188
————————————————— C-----G--G--G C G--GG-A-—--A--- 1191
C G T GG-A---G--- 1191
————— G--C-C-----A---------A--G--T---T-A----------------—--—-A-AA--C-A--- 1185
C A A A A-AG----A--- 1194
CAGTTATGCAAAATCAATTTAACTACAGATGTAATGACATATATACATTCTATGAGTTCTAGTATATTGGAA 1386
1386
[I-L1-57
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV

RPV

DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
FPV1
MnPV

caatT?TGtAaagT?ccttTaaaagCagAagT?tTagCtCA?aT?aAtGcaATGaAttc???taTttTaGAa 1138
CAatT?TGtAaagT?CCttTaaaagC?gAagT?tTagCaCAaATIAATGC?ATGAALttc???taT?tTaGAa 1153

----- Aceme-A-Acene-GrmeeAcee T C-Grrmrmen-CormeAcemene-TAAC--A--G--- 1338
w-C-T--Cror-Ar-G-Gr-Gr-Ac--A-A-Go-T--GormemmeAcmenee-CAAC-Towoo- 1251
1262
1276
1254
-C-CormrGe-Tomemenen G--AC-G--A--G-----G--C-----A----C-~-TTCGT-A-G--G 1248
<-GC-A--=-G-T--C-G--G-A-----A--G-T--G-A-w=-Teereee- TTC-T-A=-G--- 1270
----- G--C----T AT o GTC-C-T-—G 1242
----- Acememe-Teemeen-GeAcmen-Grmmene-Ge-Acene-Ace-C--TTC-T-GC-G--G 1248
----- G----GA-A--AC---G--T--T--T C----C ATCAC-AC-T-G 1329
~GC-A-----A-C A-T--G G--Corr-To-e-C-ATC-C-A~-G--- 1272
----- [T S, 0 c . Sy, ———_—— Vel MU} f &
S I S (S A-----C--AGGA--TC-G--- 1233
e C-Termemen-Termeeee G- TG Toe- AT -G Arem-Acemen-TGG--A-G--- 1254
BN RN cRu—— Grorr-GTomTemee-Ace-T-Co-Go-Anem-Ae-C--AGG--T---G 1233
<G C-A---G-A-A--A---Gr-Ar-G-Ar-A-Troememene-Coree-CATGGCo-Toemo- 1237

cagcT?TGtAaAGT?ccttTgactgCaGATgTt?TgGCtCAttTaaAtGTaATGaAtcc?AatATITTaGA? 1093

~A-T T---C-A A T G-T 1233
we-T-C-Crn-T-x-C-T+-Ar-Coe--CA-e-=-C T---C-C 1233

B N RN 7.\ o S— Cor-Anmene-C-Cr-Toememmen C-GA-A--G 1242

S O N— AGGA---GA---T---A-AT-Aw----C-T-r-re--G-C--C-GA----G--A 1251
AGA--C G-----A-C C-A [cHo7V.V-— G 1227

gAgCT?TGCTCtGTggag?TtAct?C??AaACtgT?TCacaTCT?CA?GGa?taATGCCcTCt?T?CTggAA 1029

GAGCT?TGCTCTGT?GA?AT?AC?GC?CAAAC??TGTCACATCTGCAAGGACT?ATGCCCTCTGTGCT??AA 1009
----- Acemene-G-Ae-C-A--T---TG T TG 1194
----- Grormrne-To-Go-T--T--Ac----AC G AC-- 1194

CAgCTITGCTC?GT??222CT?A?TCC?GA?AC?GTCTC???TCTCCAGGG?T?AATGCC?TC?ATCCTGGAA 925
----------- T--CACT--A-G---A--A--Crr-=-ACA-<---r-G-Trmemr-To-Gmrmeneee 1200

------ 264
G-A--A----A--GGAG--T-C---T--G--Tr-r--TAG------- (O QRSN o . N— 1194

CA?CT?TG?AT?GT??A?CTAAC?CCAGA?2C??TAGCT?AC?T??A?22?ATGgATccacG?ATtaTAGAg 1182
-A--G-T=-A--GG-C-r-r-Ac-=-GG-TT----C--A-TA-TTGC-------- T--Amemenea 114
«-G-T--C--T--CA-T--=-T----AT-AA-----T--C-GC-CAAT---A--GA-A-C------- A 1212

--------- T--AT---- 19

CAGCT?TGtAAgGTaaAgcTaaC?CCtGAaAAtcTagCatacaT ?CAtAC?PATGGAICCaac?ATtaT?GA? 1190
weeeGremmeneeGoCo-TosCrme-GnT-Go- Torme-Ac-CrnAcmnmene-T-Conee-T-A 1440
SCTN 3. N JSe') o o S ATA--Temem-Toememens T-AT-—-T-G 1212
----- AcmeneneCon-Toer-Ae-Corme-CrnToee-C-Acn--GCr--C-Connn-A-C-A--T 1218

CAGCTTTGTAA?GTAAA??2TAAC?CC?GAAAAT?TAGC?T22?T?CATA??ATGGA?CC?A??ATT?T?GA? 835
----------- Ac--s-GT-<-T--Crree-Cror-C-ACA-T----CA-----C--T-AT---T-A-G 1218
----------- Ge-r-AC---A--Tormen-ToreA-TTT-Goor-AT----T--A-CA-—-A-C--T 1215

?2?2?2CT?2?2?2A???T?AACCTTTCTACTGAGGTGCTAGCATACCTGCATGGGATGGACCCATCTATACTGGAT 1077

AGG--TTGC-GAG-T 330
CAA--GGTT-AGA-C 1290

[1-L1-58
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

ga?TGGaA?tTtgg??T??c?cc?CC?cc?tetgctag?tTagagGAcacaTAtaG?Ttt...gT??a?tc? 1360
--C-----C-----TA-AA-C--C--AG-TA-AAG---T--G-------------- G---....-AC-G--A 1248

GA?TGGAATGTTGGTGT?GC?CCACC?CC?TC?GG?ACTTTAGAAGATAGTTATAG?T?T...GT?CA?TC? 1073
i R — YNy SR oy iy S AT-.~G--G--T 1266
i T— NNy 0 N —— G-A-..~-A-A-A 1266

GA?TGGAACTTTGGYTT?ACITTgCCACCGTCCACTAGCTTGGAGGACACGTATAG?TTL...tTa?CtTCe 1261
-T A--C [ S N 1356
o S [ N N ————————— G--C...A=-T-- 1266
-T A A-ee-Ac-..~-GT-C--T 1353
CoemeeTmeeAe-G-A T A G--..G-A-A— 1272

GACTGGAACTTTGGTGTGGTACCACCACCCTCTACCAGTTTAGAAGACACATATAGGTTT...TTGCAGTCC 1223
. 1272

GACTGGAACTTcGGTGTaCCCCC?CCYCCGTCIGCCAGHTYCAGGACACCTAIAGATAT..TTGCAGTCC 1573
-T T A-eT 1299

c T 1593
----------- TeeeneCroerAr-Corne-CrmennCCremmrmememenCoeGonn,ee-Ace 1302

2A?TGGAATTTTGGA?TAAC?TTACCTCC??CTGCTAGTTTGGA?GATGC?TATAGGTTT...2TTA?AAA? 946
G-T C-—C CA A----C A—A—C 1272
Cc-G T--A GT G---A ..G—G-T 1269

GacTGGAATATIGG?TT?TCcCC?CCaGHGCCACIAGCITAGAGGA?AAATA?AGATAT...gTtAaAAGE 1224
RS YN . N s S N (O R 1287

2ATTGGAATIGgIGTt?CcCCtCCaCCa?CTgCtAGHTYGTgGA?ACATAZCGHT?t...gTaCAaTC? 1358
[T S [ORN o BN RNy N i S, S T 1455
---------------- CC-T--A-re-TA--A-AmrmemeeeToeee-TeeeTe -Gee-A 1359
C-—-AG-T T---C A--C--T--CA-A-AC...C--—-G--T 1269
G T C-T--A--T-=--C--C-A-...C-G--—-A 1272
S N N — g g S C--G--TA-G-A-.. T-—A 1266

GATTGGAA?TTTAAAATTG?TCCTCCAGC?TCTGCA?CCTT?GA?GATAC?TATAGGTT?...CTTACCAA? 1101
T G T Sc Yy NS, A S T 1266
c C (SR YN ¢ Y S— (oypimm— C 1266

GACTGGaA?TTTGGT?acacCtCCICC2tctGgacttTagAgGACAC? TAtaGQTIT...GT?AC?TC? 1239
-------- T--2e-C-ACA-----C--AGGA--C--AC---A--T--Tormememen -A--A-C 1347
«Teee-Teer-CC-Tomer-Ar-Ge-Trmen-To-Crmememenne-Ace-C-C-A-...~-A-A--A 1263
wTeeenTeee-Ar-Go-CA-A-w---C-Ac-TToe-GrmmTo-Cromememen .=C-C—A 1272
------ C-A-----CC-T--C--A=-A--G---CAT--+-Gr-rmee-A--C-Acn-...~-C--T--T 1359
S N N— Y. N A---CT-Gene-Cror-To-Cormemenee mT-C-T 1266
------ C-ArmememeePcrmeneneneGorr-CC-GrrmeCrmemenAcme-Anme, = T--C-C 1344

c GCAG Gr-r-CT-C--GCmenneCrmemennen G--G-T 1262

OACTGGAACTTTGGQITaTCgCC?CCcCCaAATGGIACatTaGAaGACACaTAAGATAT.. .GTgCAgTCa 1184
T 3 PO T 1254
T T--A [oX cHCHE, (N, N W— 1257
1260
1260

CAGTGGAATTTTGGTCTTACACCACCGCCTTCAGGTACTTTAGAAGAAACATATAGATAT..GTTACTTCA 1455
. 1455

[1-L1-59
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con gA?TGGCAatTaggaTttGT?CCtaCacCaga?aatcctaTtca?gatac?TAtaGaTat...aTtga?tct 1201
GroupBl.con gA?TGGCAatTaGGaTTtGT?CCtaC?CCaGA?AatcCtaTtCAtgatac?TAtaGaTAt...aTtga?tct 1216

HPV19 --A-----------T--C--G---G-A--C--T G--C--T wmsA--T--- 1407
HPV25 --A--- ----C--T---G-A--G--C---T-------G-----T---C-C--C...-----T--- 1320
HPV20 w-A-T--- 1331
HPV21 1345
HPV14d 1323

HPV5 1317
HPV36 1339
HPV47 1311
HPV12 1317
HPV8 . 1398
HPV24 .-A--AAG- 1341
HPV15 --C------ C----G-----T-----A-----C--CG--G-A--A----TT--------- omm=—-C--- 1302
HPV17 --C-----G-mmmmeee- G-----A-----T--C--AG-G------- TA-----G--C...---A-T--- 1302
HPV37 =-G-mmmm e A-----T-----T---T-AG-A-----CCTT-----G--C...---A-T--A 1323
HPV9 =T G-----T--A--T--T--A---G--G--------- TC--C------ womm=-T--A 1302
HPV22 .T-AC-A--- 1306
HPV23 A-T-----G-----G-----T-----A-----T---G-AG------- C--A--C------ ..T-G-CT--A 1306
HPV38 A-T-----------C-----A--C--C-----C---T--G-A--C-----A---C-T--C...--AACA--- 1318
HPV49 A-T--emmem- G---o---- T-----C--T--T-------- A-----C--A-----G---...C--ACA--A 1302
GroupB2.con aAtTGGCAatTa?ctTtTGTtCCaCCacCtCC??c?GG?ATtGa?GAT?ctTAcAGaTat...aTaaaaTCt 1155
HPV4 G---AA 1302
HPV65 1302
HPV48 1311
HPV50 . 1320
HPV60 G---oeem- C-TT-A-----A--T-----A--ACAA--T-----A---G----------- =TG- 1296

SuperC.con aACTGGGAaATt??cgTGCA?CCTCCtaC?TCcTC?aTttTaGAgGAtAC?TAt?GeTat...aTaGAgTCt 1091
TATA box for BPV1

> <-
GroupCl.con AA?TGGGAAAT?GG?GTGCA?CCTCCT?C?TC?TC?AT?TTAGA?GA?AC?TAT?G?TA?...ATAGAGTCT 1063
BPV1 --T--------A--T-----G------A-C--A--G--A-----G--C--C---C-C--T...--------- 1263
BPV2 --C--------C--G-----A------G-T--T--T--T-----A--T--T---A-G--C...--------- 1263
GroupC2.con ?ACTGGGA?ATTAAC?TGCA?CCTCC?AC?TCCTC??T??T?GAGGATA??TA??G?T?T...?T?GA?TC? 973
EEPV C------- T------ A----G-----T--G-----GA-TC-T------- CT--CA-A-A-...C-T--A--A 1269
DPV A------ A------ C----A-----A--A-----TG-GT-A------- TC--TC-C-T-...A-A--T--C 1263
SuperD.con A?CTGGAACTTaGGCTTtATtCAgcCaCCgAaTaAT???ataGAgGAtCA?TACAGaTtt...aTtaagTCa 1246
BPV3 -G A--TG A AC...C-AC----- 180
BPV4 -A------ et G--ATA...-----C--C--------- weem---CC--- 1278
BPV6 -C G--A--C C--A-C----...-----A----G -G~ - T 85
SuperE.con gatTGGCA?tTa?ctGT?tCtccaCc?cc?act??t?ctcTaGA?GAcca?TAtAGgTac???at??a?TCc 1246
HPV41 --C-----T---G----CA--T----T--C-A-TC-GTA--G--G--T--T--------- ...--ACTG--- 1509
COPV e CC--AA---CA----T--A...T--GG-A--T----T---ACA--------- ..--AA-C--T 1278
CRPV A----- A--GT-A--G--AG-T-AG--C-G-GGAA-G-----A-----G--C--A---...C-GC-G--- 1287
GroupEl.con ???TGGCA??TA?C?GT?TCTCAACC?CCT?C?AAT?CT?TAGA?GA??A?TATAG?TTT??2??2?2??2??TC? 879
HPVl1a GAT-----AC--T-T--A--------A---A-C---C--C----A--TC-A-----G---TTAGGGTCT--C 1290
HPV63 TCC-----GT--A-A--T--------T---G-A---G--A----G--CA-G-----A---...ATTGAA--A 1284
Unclass.con AACTGGAACTTGACTCTGGGACCCCCCAATGATGGTAGCCTTGCTGATAAGTACAGATTT...ATAGAATCC 1146
MnPV 1359
11-L1-60
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con ?a?GCtattac?TGtCAaaa??at?c?cC?cc?a??gaaaag?agGAt???Cc?tatgc?aaattta??TTt 1413

HPV54 C-G--C---G-A--------GA--AATG-C--TGCAA-GG-AA----GGAT--T--CAGT------- AT--- 1320

GroupAl.con ?A?GC?AT?CG?TGTCA?GCTAAGGTAACA?C?CC?GAAAAAAAGGAT...CCTT?TTC?GACT?TT??TTT 1128
HPV32 C-G--C--A--A-----A G-A--T ..m===T---T----A--CA--- 1335

HPV42 G-A--T--T--C-----G A-G--A i=-A---A----T--GG--- 1335

GroupA2.con TCtGCCATtAC?TGtCA?AAaGATgcacCcCCcACtgagAAGCA?GA?...CCcTA?GCaAAaCTaAACTTt 1325
HPV3 C--C--G T A--C...----- C--C---m-mmm-- 1425

HPV28 e C-----A--G-----TT--------, ACC---G-A--C...--T--C--T------------ 1335

HPV10 --A T-----G A C G--T...--==-T-------- T------ 1422

HPV29 e A--T-----A------ TTGG----T--A--A-----G--T...--G--T-----G-----T--C 1341

GroupA3.con AGAGCTATTACATGTCAGAAGGGTGCTGCTGCCCCGCCGCCCAAGGAGGATCGCTATGCCAAGTTATCCTTT 1295
HPV61 1344

GroupA4d.con CAgGCtATtACaTGTCAgAAaCCtACaCCcCCTAAGACCCCTAC?GAT...CCCTATGCcacCaTGACcTTc 1641
HPV2a A T C---... T--C------- T 1368

HPV27 G G A---... A 1662

HPV57 --A--G--A G--C T---... A A--- 1371

GroupA5.con  ?C?GCTACTA?CTGTCA?????AC?CCCCTCC???G?C?AAG??AGAT...CCTTT????AAAT?TAAATTT 994
HPV26 T-T------- C------ GCGTA--G------- TGT-C-A---GA----...-----TCAA----T------- 1341

HPV51 G-A------- G------ AAAGG--A-------, ACA-G-T---CC----...----- GGCC----A------- 1338

GroupA6.con acaGCTATaAC?TGTCAaa?GGA?CAGCCcCCtgC?GAAAA?CAGGAC...CCacTagCTAAATATAA?TTT 1287
HPV30 CTT-------- C------- A---T-----T-----T-----AG----- e G--- 1356

HPV53 G C A---T C-T-----G------ \aammmm- Tommmmmme A--- 1329

HPV56 e A------ CG---A-----A--AA-A-----A------ woemm T mmmmmmmeee A--- 1437

HPVE6 - T--A-----G-G---A----------- A-----G-----T...--C--G----------- G--- 1332

GroupA7.con Gc?GCtaTtaCaTGTCAAAAgGAtgCtcCacCacCtgaaAAaaAgGAL...CCaTATGA??a?tTAAAQTTT 1423
HPV18 .

HPV45

HPV39 .

HPV68ME180 1341

HPV70

HPV59 1341

GroupA8.con AA?GC?AT?GC?TGTCAGCG?GATGC?CCCCC?AA?G?A??GGAGGAT...CCATATAAAAAATATAAATTT 1159
HPV7 =-A--C--A--A-mmee- T A Ae- A-A-AA---—--- spmmmmemmemmemeneaneen 1335

HPV40 --G--T--T--C--------C-----G-----C--G-T-CG 1335

GroupA9.con cagGCtaTtaCtTGtCAAAAAac?gcacC?Ccaaaag?aAAgGAaGAL...CC?tTaaa?aA?TAtac?TTT 1301
HPV16 - A---Gememneennn CATA----T---GC-CCT--A------ ...-CC-T--A--A--C--T--- 1416

HPV35h - G-Anmmmmmmeens C-CAGTG-A------ CCT--A--T---...--A-----A--T-----T--- 1332

HPV31T - CommrAnmmmmmeeees T--C--C-A---GCCC--------- oomsA--T--AG-T---GTA--- 1341

HPV52 ACT-==--A-=-=eeomeeee- ACA-==-A--T-==Gmmmmemmenn oo T-----GG-C----TG--- 1428

HPV33 e G---- -C...--C---GGT--A-----A--- 1335

HPV58 e C-mmmeee A--ee-Co-TomeeAmmemmmnnan o A---T--A-----T--- 1413

RhPV1 GCC--C--C--C--------- C-T-=---C--C-==-A--eunemnn C...--G--GGCT--G-----C--- 1331

GroupA10.con CAGGCCcATtACaTGTCAaAAgCCtaC?CCTGAaAAgGaaAA?CagGAL...CCcTATgc??atcT?AGTTTT 1248

HPV6b 1323
HPV11 1326
HPV44 1329
HPV55 1329
HPV13 1323
PCPVI - 3 g YN (U | ¢ W, S\ T N o M. 1332

GroupAll.con CAGGCCATTACATGTCAGCGTCCGCAACCTCCTAAGGAAACAGAGGAC...CCATATGGTAAAATGACATTT 1524
HPV34 . 1524

lI-L1-61
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

??aGC?ACaagaTGtCCtgataaa??tcctcc?aaagAaaaagaaGAt...CCtTataaa?a?t?tac?TTt 1260

??aGC?AC?agaTGtCCtGAtaaa??tcctcc?aaagAaaaagaaGAt...CCtTatgaaaa?tttaa?TTt 1276
TT---T--T-----C-----C---AA------ T--G------- Temmm - A----C--AC-C--- 1476

TT--C--AC-T---Ar-s-AAcrm-To-Gormmee-Toren, emeAce-T--AC-C-- 1389
...o-=-CA-GG-TC-A--C-- 1400
e AcTA-G--A-- 1414

«-Ac--Crme-Cee 1392

o--A-GGGC--AC-T-- 1386
..~-C--CA-GGGG--A-G--C 1408
TTG--C--T=-Gr------A--GTCr-rer-Acr=-G=-G-TT--C...~-C--CA--GGT--A--C-— 1380

CTG--T--T--G--C AA---—-- A GCCG--C...-------- TGGC--A-GT--- 1386
CTT--C--AC-T------------ AG---C--T--G-----GCCT---...--A----C---G-----C--C 1467
1410
1371
1371
AAG--T--C-AG--------- GC-GT-GT-GAA-------- G------ ....-C-T--C---A-A--CA--- 1392
AA---C--A-A---C--A---GCTGT-GAG--T-C------------- ....-C-T--CC--A-ACTCA--- 1371
AA---T--A-A---m-mee-- GCTGTA---GAC-C-C----G------...--C-T--GTC-A-A--CT--- 1375
AAG--C--A-A------A---GC-GTA---GAC-CGC------- G---...----T--G---G-A-TCA--- 1375
AA---A--T-A------A---GC-GTG---GAA-C------------- ....-C-T--GTC-A-A--CA--- 1387
CAG--A--AC----C-----C---CAA---G-TCC-----GGA-----...--A-----GC-G-A---C--- 1371
a??GCtACaA?aTGtCCtaCa?a?g??ccta??actGAAaa?gaAGAc...CCtTAtAAAgatTa?actTTt 1213
-GA------- G---C------ C-GACC---GCA-------- A--—--T..--A--mmmeem- TGT----- 1371
-GA-----G-G--------- TC-GTCT--C-GT G TAT-A--- 1371
-TG-----T-A---C-----TGCT-AA--AGAA...---G-CAC---T...--A--C----C---C-G---C 1377
GAT------- A--aeem- G--A-A-ACAG--GCG-C---GTA-T----...--=--=----- A--T---=-- 1389
CAG--A----TG-----A---G-T-TT----AT GG C-G--T--A--- 1365

CCTGCaACtAAaTGTGCA??tAATGTaa?tCCt???gca???GAaGAC...CCITAtgC?Gg??ttAAGTTT 1148
CCTGCAACTAAATGTGCAAG?AATGT?AT?CC?...?2C?AAAGAAGAC...CCTTATGCAGGG?TTAAGTTT 1122

———————————————————— C-----A--T--T...G-A T 1329
———————————————————— T-----T--A--A..C-C C 1329
CCTGC?AC?AA?TGTGCAGATAATGTA?C?CC?A?????CCTGA?GA?...CC?TA??CTG?T???AAGTTT 1022
————— T--T--A---------------A-C--T-TGGGA-----A--T...--C--TG---G-TTA------ 1338
————— A--A--G---------------T-T--C-GCAAG-----G--C...--A--CT---C-CAT------ 1332
tTaGC?ACTAgATGCCCc??tAAagaaGA?aCT???g?aAaaGAaGAC...CC?TATgcaaA?ta?AaaTTc 1304
e CC-mmmmeees TG--GCT-C--CT--G---...--T--------G--C-C---T 249
————— T------------AAA--GAC---C---CAG-TT---------...--C---AA-G-CCTA--G--- 1347
————— C----A------TGG------G--A---TGCAG----------.. .~-A-----T--A--T------ 154
?TtGCaaC?AAaTGtCC??ctaa?g??cCtcc??a?ac??acacTGAt...CCtTataaagA?tttaa?TTt 1301
Acnaeees Temmmmens CT----G-ATG-AGATG-T--CTC------ C...--A--C-----TC----G--- 1578
C----T--T--G--C--TA----TATA-----AA-A--TA--GT----...----T-GC---C-----A--- 1347
A-naeees C-memmeen, AC-CCCA-AA-----CA-AGAAA------- C...--A------A-C-A---G--- 1356

TATA box for HPVla

-> <-

TT?GCA?CAAAATGTCC?GA??A?G?GCC?CC?????C?C??ACTGAT...CCTTA?A???2A?T??2?2?2?TT? 921
==G-e-Gmmmmeeee, A--AC-G-C---T--TGAGC-C-AG------ ...=—-T-GTC-A-ATAAA--C 1359
==AeeAnnemnaennn T--TA-C-T---C--ACCCA-T-CT------ ...----C-AAG-T-TACGT--T 1353

CTTGCTACAAAATGCCCTGACAATGTGGAAGTCACTAAGCCTGAT......CCCTACAAAGGACGGATATTC 1212

...... 1425

[I-L1-62
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

TGGga?GT?gAttTaaaggAaaagT TTtct?c?gA?tTagatCAgTitcC?tTgGG?cG?AAgT TttTatTg 1477

«-ACT--T--CC-T------CGA----AT-T--CC-T--C C----T--C CA 1392
TGGGA?GTAAATTTATCTGAAAAGTTTTCTA?TGATTTAGATCA?TTTCC?TT?GGTAG?AAGTTTTTACTG 1194
----- A G Gror-A-GremeGrrmemeneemee 1407
----- G c YN, U NS SV To}
TGGGAIGTaGATCTIAAGGAT?G2TTTtCCCTgGALCTgTCGCAgTT?2CCcCTgGGa?GgAAATTTtTaaTg 1393
cT T C----T--CA C-C- 1497
----- YN R MU, 55, M. NN o B, M. NSU—— VT ¢
----- c A-G Coroe-Temen-Termeneee-C-Acee-GC-- 1494
------------ 3 (.S N SN S—OK Su——_— 5P UL
TGGACTGTTGATTTACGAGACAAGTTTTCCACTGATTTGGATCAGTTTCCTTTGGGGCGCAAGTTTTTATTG 1367
1416
TGGGATGTGGAICTCaGIGAAAGTTTTTCCATGGATCTGGACCAATTICCCTGGGICGCAAGTTITTatTG 1713
GC- 1440
C--AC-G T T [oR— 1734
(O Ay S — 1443

TGGGATGT?GATTTAAA?GAA2?ATTTTCT?T?GATTT?GA?CAATTT?CA?T?GG?CG2AAGTTT?TGTT? 1051
-------- AcememeeAem-AA-wmeoA-TomeeGo-TormeeCo-C-A- G- Toee-Ae-A 1413
T G---CGr-emer-T-Awrme-Ac-Crmene-Ge-T-Go-To-Crmene- TG 1410

TGGGAtGTtAA'?TTaCAggACAGtTTTTCTgC"GACCTgGAtCA"TTtCC')CTgGG'7AGaAA’?TTTTTAATG 1353

c T To-CoArCooAr GG 1428
wee-G-C--T=-G--AA 3 gy o Y RN T--T--C--G--Grrmrmenen 1401

c A-A P VR it 1509
----- AT c A Groee-TTeeTomeecAcmemeeee 1404
TGGAATGTIgAITaAAGGAAAAGTTT22McaGARCT ?GAICA?THCCHTGGGACGIAAATTTTAT? 1490

G TC--T--CT-A----A-Ac--CC-Trmrmemmmemeee GG-T 1596
SR o o S A---TCC--C--TT-G-----A-A--CC-T--T--A--G----G-T 1500

C-—G YT (R, . N o S — G-G 1410

AA AG---T----G--Cr-Gmmrmee A-ee-Coeee-C-T--A 1413
--------------------------- YR — G-C C-A 1407
-CC---A---C-Trmrme-Goer-TC-Goen-T--T----G G 1413
TGGGA?GT?AATTTAACAGAAA?ATTTTC?TC?CA?TTAGATCAATTTCCATTAGGACGTAAGTT?CTTATG 1224
----- Y. NS N_— W e Teeme 1407
----- T--C Ge-roe-T--C--A C-- 1407
TGGGAQGT?gAITTAAAGGAAAAGTTTTCIGCAGAMTAGAICAGTTTCCHTgGG?cGCAAaTTTTTatTa 1371
----- A--AA cc A--A C-- 1488

T c YN R o, S G- 1404
-------- TA-----A AC----T 1413

G A A--TA-G--G-----G--- 1500
----- A--G yN—) A----G 1407

TA-C c A--A-G 1485

G C--A--m (O N o S— GC-G 1403
TGGGAQGTtaAtcTtAaaGAAAAG TTTTCIAGTGAtTaGATCA?TaTCCecTtGGtaGaAAgTTTTTaTTa 1318

T-A A--G---Gono=-TT-G=-AC-Cr-rmrnnn G- 1395

CT-A A-eme-A G-T AC-T G 1398

GGG G--G-mv A A 1401
-------- AG----C-G G A G--A G 1401

G AC------G c 1395
----- A (oM. NS c——— 1,
TGGGAGGTAGACCTTAAAGAAAAATTTTCTGCAGAATTAGATCAGTTTGCCTTAGGTAGAAAGTTTTTATTA 1596
1596
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con TGGaatgTagAttTaacaGAaagatT?TC?ttaGAttTagatCAaTattC?tTaGG?agaaaaTtttTaTtt 1328
GroupBl.con TGGaatGTagAt?TaaCaGAaagatT?TCttTaGAttTaGATCAaTAttCttTaGG?aGaAAaTTttTaTTt 1345

HPV19 e T--T-----C-CC-C-----------=m-=m-=--- G--C-T--CC-C--G--------- 1548
HPV25 --G T C-CC-T AC-G--AC-T--G--------- 1461
HPV20 - T--CC--T---------- A--C-----A--G--------m oo AC-C-----C------ 1472
HPV21 G T-mmme- C-G--G---C----C C-T--A 1486
HPV14d T G---C-A CC C-T--G 1464
HPV5 --G T----T G--A C-----C C 1458
HPV36 ---G----G---C-T--T---C-G--G--AC G C T-----G---C----- 1480
HPV47 ---G----C---A-G-----GC-CC-T--CC-G----------------- A-----T-----G--C-----C 1452
HPV12 ----C-------A-G--T--G---C-T--------CC-G- -C-----GC-C--G--C-----C 1458
HPV8 e G--CC-T------C--C-T--CC-G-----G-----------A-----C--G--G--C--G--- 1539
HPV24 --=--=e-ee--T--T-T---C-C--A-----G--AC-G----------- C-----AC----G--CC-G--- 1482
HPV15 T AG--A G C----G--A---------, A----- 1443
HPV17 --=--=---A--C-T--T--G-A---A--A--------------G---C-CC----AC-------- A-T--- 1443
HPV37 e T--o-T----A---A--A--G---m-ommmee C------- G--G-----CA-C--- 1464
HPV9 -----A--G---C----T--------A--G--G---C-T C T C-T--- 1443
HPV22 e CA-GT-T----AG--A--A--G----------- G---C-AC-G--TC-T------------ 1447
HPV23 s T---A-G------- A---G---C----CC-----------C-C-----CC-T--G---C-G--- 1447
HPV38 e G--CA-G--T----A---G---C------- G- C----G--GC-C----------- C 1459
HPV49 --=-C-meee Tommmmmee- A-C-G-----G-----G A-----G 1443
GroupB2.con TGGa?tgTagAttT?acaGAaag?TTtTC?a?tGAatT?agcCAgTtTtCctTaGG?agaagaTtTTTaTaT 1278
HPV4 --GT---T-----A-GT-----A-----C-G G-----A C--GC-G 1443
HPV65 --GG-------- A--mm- A-----C-G----C-T-----A G---C-C 1443
HPV48 ----C-T-----A-G-----GC-C--C--GTC---T--A--T G--TC---A 1449
HPV50 ----A---CA-CC-T------- AG-----GTC----C-TGAT----A-G--C----AC---A------G-T- 1461
HPV60 ----CAA------- GCA----C-T-----T-AC-----ATC--------- TC-T--A-A-----A--—---- 1437

SuperC.con TGG?a??Ta?A??TaAAAGAaAag?TgTCTITgGA?tTaGA?CAaTTTCCctTgGGa?Ga?gatT??Tagcg 1207
GroupCl.con TGGA?CATAGA??T?AAAGAAAAGCT?TCTTTGGACTTAGA?CAATTTCCCTTGGGAAGAAGATT?TTAGC? 1186

BPV1 A TC-T T T T-----A 1401
BPV2 -G CT-A G C C-----T 1401
GroupC2.con TGGGAGGT?AA??TAAAAGA?A??TT?TCT?T?GAT?T?GA?CA?TTTCC??T?GG?CG?C???T?CT???G 1069
EEPV e G--TC------- A-GG--G---C-T---C-T--T--A-----TC-G--A--G-GTT-T--TGC- 1410
DPV e A--CT-memmm- G-AA--A---T-A---T-G--C--G-----CT-A--T--C-TCG-C--ACA- 1404
SuperD.con TGGGAtGTggACCTaACAGAAaggTTT?ctataAatttgaAccag?a?TcCtTgGGTaGaAA?TTtTTgTTt 1372
BPV3 e Teeenee C-A---T----G-----AG-T---T-T-----A--------G--C--A--- 321
BPV4 C-mmmmmmmmenneees A----A-C-C---CC C-C---C A C 1419
BPV6 TA CT-C---T--G----...ATG-A------- C-C--Tommmeeem- 223
SuperE.con TGGGAaGTaGAtcT?a??GA?ag?aTgtC?GA?CAgtTaGAcCAat?TCCacT?GGcaG?AAaT TttTatat 1363
HPv41T - G--T-----ACGG--TC-T---A-A--G--A--G-----GAC---C--T-----G--G-----G-T- 1650
COPV e T-AA--T-AA---A-T--A----------—- AC------ G--TC-C--enmmmnen TC 1419
CRPV e T-GTCT--G-AGC-A--T--T---C----T--G-A------T-----A--G--CC--A-- 1428
GroupEl.con TGGGA?GT?GA?CTCA??GA??G?ATGTC?GA?CA??T?GA?CAATTTCC??TAGG??G?AAATTT?T?TAT 972
HPVlia - A--C--T----CA--AA-G-----C--A--AT-A--C-------- AC----AA-G------C-A--- 1431
HPV63 - T--A--C----GT--GC-A-----G--G--GC-T--T-------- TT----CC-C------T-G--- 1425
Unclass.con TGGAACATTGACCTGACTGAAAGACTGACAGCTGATCTGGACCAATTCTCACTTGGACGGAAGTTCCTCTAC 1284
MnPV 1497
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L1 Nucleotide Alignment

SuperA.con CAQgc?gG??t?cg??c????7????7???9?cc?a???t?????c??g?aaacg??c?gc??c??c??c??c? 1507

HPV54 - T--CC-A-TG-A......... C-T--GCGCC-TCGGC-TGTA--G--TG-A--C......C-TT-C 1449
GroupAl.con CA?GC?GGGTT?CGTGCA......... AG?CCTAAACT??C?G?AG??AAACGAA??GC?..... TCT?C? 1236
HPV32 AT A A------ TA-A-C--TA------- CA--A.....---T-C 1464

HPV42 -G--C-----G---—-......... -G GT-T-T--GT------- AG--G.....---A-A 1464

GroupA2.con CAGcT?GGTGta?Gt?cc......... CGcTCc?gtgTctCegt?cGecAAaCGeec?gCGaCcaCCaCgaca 1450
HPV3 C------ G--A-. - TA--A-A--T--T--T------T-G-----A-----AT-T 1560

HPV28 T T--A---T G- 1470

HPV10 GCC-------- C--mmmm G-----TT--G----- 1557

HPV29 --T--AGTA---C--TCCA-A--G----GAA----------- G-C 1476

GroupA3.con CAGGCCGGTCCC............... CGCTCAGTATCTGTGTCACGCAAACGTGCTGCCCCC......AGC 1418
HPVBL e 1467

GroupAd.con CAGCGGGGG................. gC?AcgCCCcACCGTGTCTCGaAAaCGCgCCGCTGtt???????¢? 1758
HPV2a -T-T---T C-- TCGGGGA-C 1494

HPV27 A-G A 1779

HPV57 =-C--C-m-- oo CA..ACTG-A 1494

GroupA5.con CAGG??GGC?TACAACG?.........22GCC?A?AC?AGGC...???AAACG?CC????TC?TC??C?TC? 1089
HPV26 ----CC---A------- [CT CG---G-A--T----...ACC-----T--CTTA--T--TA-C--T 1473

HPV51 --=-TT---G------- Covere AA---C-G--C----...CTT-----C--GGCC--A--GG-A--C 1470

GroupA6.con CAacTtGG?g?t?GtaCt?????????AA?cCt?cTgtatCtaC????AAA?g???9gCtgCt?cTaCcTCt 1402
HPV30 e G-T-C-......... --A---T--ACTA----TAAA---C-CTC---CC-CAG-T----- 1491

HPV53 -GG----G-TCC---—-......... --A--GC------- CT-TAAA---C-CTCT---T--A----A--- 1464

HPV56 - G--CAC-A-GT-A........-- G---G-----G----CTCT---AAGCGAT-----C------- C 1572

HPV66 - A--CCC-A-AC-CCCTAGACCC--GG--AG------- G-CTCT---A-GCG---G---C-------- 1476
GroupA7.con CAggcagGggt?cGeeg?......... ?9gCC?ACtATAGGCcCCtCGCcAAaCGtcCtGCt?Ca?Ccact?Ct 1546
HPV18 -—---T--AT-G--T--C......... AA---C--C---mommmmmmmmmes T-----C--T-TG-CA-- 1659

HPV45 wiAm=--T--C---- A== T-- G- oo -- G-TT----GT-- 1563

HPV39 ....C-C--T--------T--C--A--G--G------G--T-----T-C 1473

HPV68ME180 1476

HPV70 1470

HPV59 AA---C---mmemeee- O G-A--GC-TG--C--A-C 1476

GroupA8.con CAGGC?GG??TACG??CA......... GGGCCTA?GTTTAAATCCAGGAAGCG?CCTGCCCCT?CCTC?TCT 1278
HPV?  —--A-CC-—--CA-.........--——- A A----T--- 1470

HPV40 —--T--TG----TG-......... C T----G--- 1470

GroupA9.con ag?CCtAaacTtaaa??????aa?cg????7gc????????cc?C? 1410
HPV16 -AA--A---T---C-TTAGGA--A--AAAA--TACA...C--A-C 1548

HPV35h ~-G-----TT---G-TTAGGC--G--TGCA--TCCA.....G-A 1461

HPV31 . C-T------ T-----GCAGGT--A--TAGT--A......... Cc-C 1467

HPV52 == GG A CGCC-TG-A 1542

HPV33  -G-T--T--A et AA e, CGTGCAG--C-C 1452

HPV58  —-T----C--T--A.........-AG--C-G-—-A-— e CGTTCGG--C-T 1530

RhPV1I  -----T--CA-GCGT---......... C-C----CC--GCGCGCCCCC--A--CACA--CTCATCTA--T-A 1466
GroupA10.con CAAAc?GG?gttcaggc?......... cggtCctcTgtTCGTg?aGGtagaAAaCGtcCt???...7???Ct 1367

HPV6b ----GT--ATA-AG--GA.........--=--=--- A-----AC----GTT--G--C---GCT...GTTT-C 1455

HPvV1lT  --—--GT--ATA--GA-GA..........--A-G----C----AC-----T---G--C--A......... G-- 1452

HPV44 T-- 1458

HPV55 1458

HPV13 T G-A 1449

PCPV1 G-A 1458

GroupAll.con CGTCCTAGGTTACAGGCCTCTAAACGGTCTGCA......CCTTCA 1653
HPV34  crmmrceccmcmceeee e e 1653
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con CAagctGGttT?caaca?????????????ac?accg?aa??g?tacaaaa?????????2?2??2?????2???? 1360

E2 bind for HPV19, 25, 14d, 5, 47, 12, 8

- <-
GroupBl.con CAagc?GGttTgcaaca?????????????ac?accgtaaa?ggtacaaaa???...........c...... 1380
HPV19 1587
HPV25 1500
HPV20 1511
HPV21 1525
HPV14d 1503
HPV5 1497
HPV36 1519
HPV47 1491
HPvV12 --G--T--CC-C-—-A............--G-----T--C---—---C-AAA.......ccee. 1500
HPV8
HPV24 . 1515
HPV15S  —-A----GT............CGCC--AG--CTAT Aot 1479
HPV17 ceiirernenimGGC--AG--CTAT-CGG.....ooovvrire 1479
HPV37 . 1500
HPV9 e Tommmmeem- ACA.... ..CGAAA-CGTCC--TT---.. 1479
HPV22 ---T-T--G--A----GTGCAAGGGCCAGTG-C-GG--C-GT-TG...---.eeeriireene 1495
HPV23 ---ATT--AG----G-GT............ GTACGGTCC...-----C---..... . 1483
HPV38 G-ACGAAC-CGT-C-GTC--....oeeierenen 1498
HPvV49  —--T--GC-A---GG............... G-TTCT-GA-TGT-T--..oeiiiiiieins 1479

GroupB2.con gGaa?act?aaaag?aaa???......2?2?2?2?2?a?tt?t?ct??t 1316

HPV4 ~TTCT--A---C-T---AGA.....ATAATA-G--C-T--CA- 1500
HPV65 ~  ---G----Armoo-Con-To-A--CGT ... 1497
HPV48 1497
HPV50 ~-G-C---A--T-A--G 1506
HPV60 ~-GTA---C---C----C 1482

SuperC.con cagcAagGggcaggatg?...?????????????????aactgtgagaa?g?g?cct??t?????????aaa 1244

GroupCl.con CAGCAAGGGGCAGGATGT..... ...TCAACTGTGAGAAA??GA????TT........2?7 1222
BPV1 e TTTTOPR -AC--AGAA--......... AGC 1446
BPV2 e s GA--GCTG--......... GCA 1446
GroupC2.con ????A??G?7?2??2?7?22?7C...2?22?22?2?22?22CT??AAA???2?22?22?222?2C???CCCT?A???2?????A?AAA 1087
EEPV CAGC-AG-ATTAGGGTG-......... AGTA--AG---GAGGGTTGCAC-TGT----A-GGTCACCG-A--- 1473
DPV TTTG-CT-TCGTCTAGA-...AGGCTTTTAC--CA---AGACCACTTCA-GTA----G-AAAGCGGT-T--- 1473

E2 bind for BPV4

-> <-
SuperD.con  CAaATAGGtAaaAaAggt...??????A?CAAACGOtCTGCACCGAAAaCGGTCAC?TTTGAaAgt???a?? 1428
BPV3 e A--G---A-C...AGAGGA-T G T AGC-GC 390
BPV4 -G G-----C-......... -C------ Cmmmmmmmm e A------- A-...-CT 1479
BPV6 - G- -G C C-----T--C...... 280

E2 bind for COPV
-> <-
SuperE.con CAaAgtggt?Tg?caca?.........c?t2ct?cta?aAaa?c?g????????2c?????g?a?t???a?a 1397
HPV41 ----C----A-CA-T--G......... TCAT-AT-A-AT--GCGG-TG......T-CACGCAGTC-ACTGCC 1707
COPV --G-CAAA-G--TT--GT......... -C-AGAT--GT----GTACGTTCTACCT-GCACGTTTC-GTC-A- 1482
CRPV e CC--CA-AGA......... AT-GG-A-A-A--G-C-T-CACCTGCAC-TGTTA-T-T-GTG-A- 1491
GroupEl.con CAAAGTGG??T??CACA?......... CGT?CTG?T?C?A???C??272.....A????2?G?AAA?????? 1000
HPV1ia = - CA-GA-—--A......... ---A---C-A-T-GTT-CACC......-CAAAGC-C---ACAGTG 1488
HPVE3 e TC-TG----G......... ---T---T-C-A-AAA-TGTG.....-ATTTCA-A---CGTAGA 1482
Unclass.con CAGCACGCGCGAATTTCA......... AACCGTAAACGGTCCCTTCCTGCTTCCAGAAACGGCGGCGGAACC 1347
MNPV e 1560
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

L1 Nucleotide Alignment

?C?tC??ct?c??c????.....2??27Cc??C?aaacq????????7???????%aaaaagtaaTAA 1533
T-C--TAAGGGTA-AGCG............ CGC--G--T......GCTAAAACT----G---- 1494
P?T?AA????22T?2?TCT ... ?C?GC?AAACG?.....A??AAAACAC??AAATA? 1264
AG-C--AAGTC-TCT--- 1512
GC-A--TCTGT-... 1509
gga?Cc?Ct... 1484
A--A-AG--. 1599
--T-GT--... 1509
—T--A-Gooi 1596
CCCA--C-- 1512
TCTACCCCTACATCCTCC......CCTGCTACAAAACGCAAA.....AAGCGTAAACAGTAG 1469
............ 1518
?cg?cgeccact??t............ aaacg?aaa?gG............ gtcaGgCg”TAG 1790
A--C---mm- AG-.....cceeimm- A---C-oeiiiinim A-----T--- 1533
1794
1533
TC?TC??2C??2?272?2?27.......... 222222 AAACGT.....AAAC?T??TAAA?A?TAA 1113
-C--TA-CAAA.............. CGCAAA--—-......-—- T-AC----T-A 1512
--T--CT-TTCCTCT............ TCAGCC------......--- G-GT----A-G--- 1515
aCCTCtaCacCatCa???.........aaacg?AAacGg............2????7cggTag 1434
GA 1527
1500
1605
1512
tCttCctCa????????7?......2?27cctgctAA?C??aaacgtaaacgtgtg?c?aAgTAA 1586
............... -----C--G-GTGTG---GT-----CCAGG------ 1707
AGG-----C--A-GTGT-----T----AGTAAG--A--- 1620
1518
1518
1515
......... -G--T---G-GTCGCAAGTCTTCCAGAAAAT-- 1527
TCCTCTTCT??G?CAGTC......... ACCCCCAAACGT......AA?AAAACAAA?CGATGA 1321
————————— GG-T--—-......... G A--aem- 1518
————————— AA-C-—-......... oA G 1518
tC?tc??cc????c??c?......... tC??c?AAacgcAaA......aa7gttAAaa??TAA 1442
A-C--AT-TACCT-TA-A......... A-TG-T-----...... --ACG---GCTG--- 1596
-TA-AT-TAAAAAAT-T... 1509
--AG-AT-TACCA-TA-A... 1515
--A--GG--CCACGTA-C......... 1590
A-A--CA--CGCA-AT-G......... 1500
A-T..A--CGTG-AC-A......... 1575
-=-T--CAG-.....ccvvee C-CCGC 1505
gcagCc?cttC?tCcaca......... ?c??ctAaaCg?aaa??????aaaa?gAAaaaGtAaTAA 1411
1503
1506
1503
1506
--GCT----G-A----- 1500
C-TA---C---T---CGGGTT---CG----T-- 1509
GCAAAACGTATTTAA 1698

.................. 1698
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L1 Nucleotide Alignment

SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupC1l.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

?ca???tct???agagratcta??a??gg?a??AaacGa......?7?%aaacg?aaa?a?Taa 1396

?c????tct???agag??tc?a??ag?gg?ac?AAacGa.
A-TATA---TCAC-G-TC--C-GC--A--A--T---A--....

.???Aaacg?aaa?a?Taa 1415
-G--T---A-T--- 1641

A-AGTT--CTCCC--ATA--T-CT--G--A-TA--A- - T--AT--G 1554
A-TGTA--TCA-AGTTA--T-CT--G--CGTC-----.........----C---C-A--- 1565
A-ACTT---TCA--G-TA--T-CC--A--A-TT-......... ee-C-A-T--G 1579
A-AGTT--GACT--G-GA--C-TC-AG--T-TT--- ~--C-GA-T--G 1557
G-AGTG---TAT-A--GG--T-AT--A~-A--A----C.... T---A-T-G- 1551

T-AGTG---TATC---GG-TC-CC--A--A--C--G--C.... 1573
A-AACTC--TAC--G-GG--C-TC--A--A--A--G--C.... 1545
T-ATCAAGCTAT---AGT--C-TA--G--G--C---A--.... 1554
T-TATA---...--G-GC--CGTC--G--C--A----—-......... -----G---A-T--G 1629
A-A...---.. -AT-TA--C-AG...--G--C---—-.........-—-- C...ACG--- 1557
T-CTCT...GTA-A--TT--T-AAG-T...--T-----C......... -----T-C-TGA 1524
A-C...---GTA-A--TGC-C-AG...--T-TT-----C.........---- TTC-...-G- 1524
T-G....--GTA-A--TG--T-AA...--T--A--G--T.........-—-- GTCG...-G- 1545
A-A...---GTT-A-ACA--T-AA..AATG-T--GA--......... -GG--A-CC...--- 1524
AGG----TT-CCTCT--- 1552
...... AAA---GTGC--TTG--- 1540
......... ---A-G-CCC-G--- 1552
-----G-G-...-G- 1530
Gca?caacta?taccAaAcct???gccAAacGaAaacG?.........27%at?AaAtAaTAG 1360
---CA-----A G-TCT [CT TCTC-G------ 1551
--TC------ G--TT----G-TCT-------------- [CT TCT--T---C-G--- 1551
--GG-T---G-----G-T--...A-A--G--T-GGA-A............ G-A-G---G 1542
-TA--...GT-T------- A...AA---GA------- T -CC-G---- 1548
-T-A-G-AG-AAT-A---A--...-TG-----T---A-A............ -CT------ 1527
?ggaaaatttccagtaag?????????cctgcaaa?a?a??????a?aa?aa??a?aaa?tAaTCCTAA 1289
poly-A for BPV1 ->
???A?AA?TTCCAGTAAG......... CCTGCAAAA???......2?22AAAA??AAA???TAA 1254
CAA-A--C-----——......... - ----AA---AAA--- 1488
ACC-G--Anmmmmmmmen s mmmmmmees, AAA----TC---GCT--- 1494
P2GG??2?T222?2202020°2°2°02020°0°0°2°2G 22?22?2222 AN A?G???7?G?????A?TCCTAA 1102
A--ATTG-T.coiiiiiiiee AG-AAA......-G-A-AAAGG-GAATT-A 1506
C--CACA-GAGGATAACGGGGACGGTGAGAAAAGT-CTTCTGTAC-T-T-CTTTA-TTTAA-T------ 1542
?9?aGCAAAAAQGCGCCA.......coeieeee. AAGCGTAGGCGgAAaAATGt?TAg 1467
432
1521
322
C??7?C??ct???27?????7?7?7...7c?aa?cg??9?cg?...????7??????7?7?cgggctTaa 1418
-TTA-TA-CTACAGGCGGCCT...A-T--G--CC-C--G............... AA---aeee 1752
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